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VII-1 Introduction

The selection of Primate Lentivirus Protein sequences for the
following alignments was based on the sequences in the com-
plete genome alignment as a starting alignment, and com-
plete or nearly complete genes from other isolates were added
if they increased the diversity of samples represented. For
example, several diverse African green monkey virus iso-
lates have been sequenced only in a region of the env gene,
and recent Gorilla sequences are only available in the XXX
gene. When necessary, some of the more common se-
quences (such as HIV-1 M group) were removed to make
room on the Compendium pages for these diverse virus se-
quences. More complete alignments are available from our web
site http://www.hiv.lanl.gov/content/hiv-db/
ALIGN_CURRENT/ALIGN-INDEX.html where space lim-
itations are not an issue.

The annotation is mainly based on knowledge from HIV-1,
and should therefore be taken “with a grain of salt”.
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VII-2 Sequences

Sequences included in the PLV protein alignments.

Name Accession Proteins Author Reference

BLU.KE.x.KE31 DQ222474 Nef Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14); 7748-62 (2004)
COL.CM.x.CGU1 AF301156 Gag, Pol,

Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Courgnaud, V J Virol 75(2); 857-66 (2001)

CPZ.CD.90.ANT U42720 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden Haesevelde,
MM

Virology 221(2); 346-50 (1996)

CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 AY169968 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env

Nerrienet, E J Virol 79(2); 1312-9 (2005)

CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 DQ373065 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, BF Science 2006 May 25;

CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 DQ373064 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, BF Science 2006 May 25;

CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 DQ373063 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, BF Science 2006 May 25;

CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 DQ373066 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, BF Science 2006 May 25;

CPZ.CM.98.CAM3 AF115393 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Corbet, S J Virol 74(1); 529-34 (2000)

CPZ.CM.98.CAM5 AJ271369 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Vpu, Env,
Nef

Muller-Trutwin,
MC

J Med Primatol 29(3-4); 166-72
(2000)

CPZ.GA.88.GAB1 X52154 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Huet, T Nature 345(6273); 356-9 (1990)

CPZ.GA.88.GAB2 AF382828 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F ARHR 20(12); 1377-81 (2004)

CPZ.TZ.01.TAN1 AF447763 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Santiago, ML J Virol 77(3):2233-2242 (2003)
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CPZ.US.85.CPZUS AF103818 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F Nature 397(6718); 436-41 (1999)

DEB.CM.99.CM40 AY523865 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14); 7748-62 (2004)

DEB.CM.99.CM5 AY523866 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14); 7748-62 (2004)

DEN.CD.x.CD1 AJ580407 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Dazza, MC J Virol 79(13); 8560-71 (2005)

DRL.x.x.FAO AY159321 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Rev,
Env, Nef

Hu, J J Virol 77(8):4867-4880 (2003)

GRV.ET.x.GRI_677 M66437 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Fomsgaard, A Virology 182(1); 397-402 (1991)

GSN.CM.99.CN166 AF468659 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V J Virol 76(16); 8298-309 (2002)

GSN.CM.99.CN71 AF468658 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V J Virol 76(16); 8298-309 (2002)

H101_AE.TH.90.CM240 U54771 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Vpu, Env,
Nef

Laukkanen, T J Virol 70(9); 5935-43 (1996)

H102_AG.NG.x.IBNG L39106 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Vpu, Env,
Nef

Howard, TM ARHR 10(12); 1755-7 (1994)

H103_AB.RU.97.KAL153_2 AF193276 Vpu Liitsola, K AIDS 12(14); 1907-19 (1998)
H104_cpx.CY.94.CY032 AF049337 Vpu Gao, F J Virol 72(12); 10234-41 (1998)
H1A1.UG.85.U455 M62320 Gag, Pol,

Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Oram, JD ARHR 6(9); 1073-8 (1990)

H1B.FR.83.HXB2 K03455 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Wong-Staal, F Nature 313(6000); 277-84 (1985)

H1B.US.90.WEAU160 U21135 Vpu Tozser, J FEBS Lett 281(1-2); 77-80 (1991)
H1C.ET.86.ETH2220 U46016 Gag, Pol,

Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Salminen, MO ARHR 12(14); 1329-39 (1996)
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H1D.CD.84.84ZR085 U88822 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F J Virol 72(7); 5680-98 (1998)

H1F1.BE.93.VI850 AF077336 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T Virology 269(1); 95-104 (2000)

H1G.SE.93.SE6165 AF061642 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T Virology 247(1); 22-31 (1998)

H1H.CF.90.056 AF005496 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Murphy, E ARHR 9(10); 997-1006 (1993)

H1J.SE.93.SE7887 AF082394 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T ARHR 15(3); 293-7 (1999)

H1K.CM.96.MP535 AJ249239 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Peeters, M ARHR 16(2); 139-51 (2000)

H1N.CM.95.YBF30 AJ006022 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Simon, F Nat Med 4(9); 1032-7 (1998)

H1O.BE.87.ANT70 L20587 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden Haesevelde,
M

J Virol 68(3); 1586-96 (1994)

H1O.CM.91.MVP5180 L20571 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gurtler, LG J Virol 68(3); 1581-5 (1994)

H2A.DE.x.BEN M30502 Pol, Vif, Vpx Kirchhoff, F Virology 177(1); 305-11 (1990)
H2A.GW.x.ALI AF082339 Gag, Vpx,

Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Azevedo-Pereira,
JM

Unpublished (1998)

H2A.SN.x.ST M31113 Pol, Vpx Kumar, P J Virol 64(2); 890-901 (1990)
H2B.CI.x.EHO U27200 Pol, Vpx,

Vpr, Tat,
Rev, Nef

Rey-Cuille, MA Virology 202(1); 471-6 (1994)

H2B.GH.86.D205 X61240 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Env

Kreutz, R ARHR 8(9); 1619-29 (1992)

H2G.CI.x.ABT96 AF208027 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Rev,
Env, Nef

Brennan, CA ARHR 13(5); 401-4 (1997)
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H2U.FR.96.12034 AY530889 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Rev,
Env, Nef

Damond, F ARHR 20(6); 666-72 (2004)

LST.CD.88.447 AF188114 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Beer, BE J Virol 74(8); 3892-8 (2000)

LST.CD.88.485 AF188115 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Beer, BE J Virol 74(8); 3892-8 (2000)

LST.CD.88.524 AF188116 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Beer, BE J Virol 74(8); 3892-8 (2000)

LST.KE.x.lho7 AF075269 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Hirsch, VM J Virol 73(2); 1036-45 (1999)

MAC.US.x.239 M33262 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Rev,
Env, Nef

Kestler, H Science 248(4959); 1109-12 (1990)

MAC.US.x.251_1A11 M76764 Vpx, Rev Planelles, V ARHR 7(11); 889-98 (1991)
MAC.US.x.251_BK28 M19499 Vpx, Rev Franchini, G Nature 328(6130); 539-43 (1987)
MAC.US.x.EMBL_3 Y00295 Pol, Rev Franchini, G Nature 328(6130):539-543 (1987)
MND_1.GA.x.MNDGB1 M27470 Gag, Pol,

Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Tsujimoto, H Nature 341(6242); 539-41 (1989)

MND_2.CM.98.CM16 AF367411 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Rev,
Env, Nef

Takehisa, J ARHR 17(12); 1143-54 (2001)

MND_2.GA.x.M14 AF328295 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Env, Nef

Souquiere, S J Virol 75(15); 7086-96 (2001)

MND_2.x.x.5440 AY159322 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Env, Nef

Hu, J J Virol 77(8):4867-4880 (2003)

MNE.US.x.MNE027 U79412 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Rev,
Env, Nef

Kimata, JT J Virol 72(1); 245-56 (1998)

MON.CM.99.L1 AY340701 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V J Virol 77(23):12523-12534 (2003)

MON.NG.x.NG1 AJ549283 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Barlow, KL J Virol 77(12); 6879-88 (2003)

MUS_1.CM.01.1085 AY340700 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V J Virol 77(23):12523-12534 (2003)
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MUS_1.CM.01.CM1239 EF070330 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, AF (er) Virology 360(2):407-418
(2007)

MUS_2.CM.01.CM1246 EF070329 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, AF (er) Virology 360(2):407-418
(2007)

MUS_2.CM.01.CM2500 EF070331 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, AF (er) Virology 360(2):407-418
(2007)

RCM.GA.x.GAB1 AF382829 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Rev,
Env, Nef

Gao, F Science 300(5626); 1713 (2003)

RCM.NG.x.NG411 AF349680 Gag, Pol, Vif,
Vpx, Vpr,
Tat, Rev,
Env, Nef

Beer, BE J Virol 75(24); 12014-27 (2001)

SAB.SN.x.SAB1C U04005 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Jin, MJ EMBO J 13(12); 2935-47 (1994)

SMM.SL.92.SL92B AF334679 Pol, Vpx,
Rev

Chen, Z J Virol 70(6); 3617-27 (1996)

SMM.US.x.H9 M80194 Gag, Vpx,
Rev, Env

Courgnaud, V J Virol 66(1); 414-9 (1992)

SMM.US.x.PGM53 AF077017 Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Nef

Novembre, FJ J Virol 72(11); 8841-51 (1998)

SMM.US.x.SIVsmH635FC DQ201174 Vpx, Rev Kuwata, T J Virol 80(3); 1463-75 (2006)
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 DQ201172 Vpx, Rev Kuwata, T J Virol 80(3); 1463-75 (2006)
SMM.US.x.SIVsmH635SB10 DQ201173 Vpx, Rev Kuwata, T J Virol 80(3); 1463-75 (2006)
STM.US.x.STM M83293 Gag, Pol, Vif,

Vpx, Vpr,
Tat, Rev,
Env, Nef

Novembre, FJ Virology 186(2); 783-7 (1992)

SUN.GA.98.L14 AF131870 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Beer, BE J Virol 73(9); 7734-44 (1999)

SUN.GA.x.SOL_36 DQ222476 Nef Schindler, M Cell 125(6); 1055-67 (2006)
SYK.KE.x.KE44 DQ222473 Nef Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14); 7748-62 (2004)
SYK.KE.x.KE51 AY523867 Gag, Pol,

Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Bibollet-Ruche, F J Virol 78(14); 7748-62 (2004)

SYK.KE.x.SYK173 L06042 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Hirsch, VM J Virol 67(3); 1517-28 (1993)

TAL.CM.00.266 AY655744 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Liegeois, F Virology 349(1):55-65 (2006)
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Name Accession Proteins Author Reference

TAL.CM.01.8023 AM182197 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Liegeois, F Virology 349(1); 55-65 (2006)

TAN.FR.x.B87_14 DQ222475 Nef Schindler, M Cell 125(6); 1055-67 (2006)
TAN.UG.x.TAN1 U58991 Gag, Pol,

Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Stivahtis, GL Virology 228(2); 394-9 (1997)

VER.DE.x.AGM3 M30931 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Baier, M Virology 176(1); 216-21 (1990)

VER.KE.x.9063 L40990 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Hirsch, VM J Virol 69(2); 955-67 (1995)

VER.KE.x.AGM155 M29975 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env, Nef

Johnson, PR J Virol 64(3); 1086-92 (1990)

VER.KE.x.TYO1 DJ048201 Gag, Env Omori, T Patent: WO 2007049749-A 13
03-MAY-2007; DNAVEC
CORPORATION

VER.KE.x.TYO1 X07805 Pol, Vif, Vpr,
Tat, Rev, Nef

Fukasawa, M Nature 333(6172); 457-61 (1988)
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PLV
Proteins

A
lignm

ents

Gag start, p17 start nuclear localization nuclear localization p17 end p24 start
membrane binding phosphorylation site

H1B.FR.83.HXB2 MGARASV.LSGGELDRWEKIRLRPGGKKKYKLKHIVWASRELERFAVNPGLLETSEGCRQILGQLQPSLQTGSEELRSLYNTVATLYCVHQRIEIKDTKEALDKIEEEQ........NKSKKKAQQAAADTG.................HSNQVSQNYPIVQNIQGQMVH 144
H1A1.UG.85.U455 -------.---KK--S----------N---R---L--------K-TL-------A---Q--------A----T-----------V--------DV-------N----M-........--N-QRT-----N--.....................S---------A---P-- 140
H1C.ET.86.ETH2220 ------I.-R-EK--A----K-------H-M---L---N----K--L--D--D--A--K--IK----A----T---K--F-----------K-----------------........-E-QQ-T---G-ADR...................GKD---------M------ 142
H1D.CD.84.84ZR085 -------.----K--A------------------------------L-----------K--ME----A-K--------I-----------K------------------........-N---R------G--.................N-S-----------L------ 144
H1F1.BE.93.VI850 ------I.----K--E----Q-------R--M--LI----------LD----------QK-IR-------------K--F----V--Y----AGVT--------L----........---QQ-T------K-.....................----------L------ 140
H1G.SE.93.SE6165 -------.-T--K--A----------R-S--I--L-----------L--D----A---Q--MR---------T--IK----A------------V-------EEV-KI-........K--QE-I----M-K-.................N-------------A------ 144
H1H.CF.90.056 -------.----K--A--------------R---L-----------L-------P---L--IE-I--AIK--T---K--F-L--V-----RK-DV------------I-........---QQ-T------KE.................KD-K----------A------ 144
H1J.SE.93.SE7887 ------I.----K--D--------------RI--L-------D---L------SAK--Q---V----A----TQ-IK---------------------M---E----I-........--N-QQ--K-ET-KK.................DNS-----------L---P-- 144
H1K.CM.96.MP535 -------.----K--A------------------L-----------L-------T------IT-I---I------IK-----I-V--F---K--V---------L----........---QR-T--.E-A....................DKG----------L------ 140
H101_AE.TH.90.CM240 -------.----K--A----------R---R---L-----------L--SF---A---Q--IE---ST-K--L---K--F------W-------V------------V-........---QR-T-----G--.................S-SK----------A----A- 144
H102_AG.NG.x.IBNG -------.----K--A--------------R---L-----------L-------A---Q-LME---SA-R------K--F--I---W------D----------M--I-........----Q-V--T--A--....................SS---------AK---T- 141
H1N.CM.95.YBF30 -------.-T--K--Q--S-Y---------RM--L-----------C----MD-AD--AKL-N--E-A-K-----------AL-V-----S--Q-HN-Q------K-K-....EQHKPEP-NPEAG---A-D...................SNI-R---L--TA------ 146
H1O.BE.87.ANT70 ---S---.-T-SK--A--Q---K--S----R---L-----------C--E----A--NEKL-Q--E-A-K---DS-Q--W-AIVV-W---N-YK-G--QQ-IQ-LK-VM.........G-R-S-DA-KE--S..................AR-AG------S-A------ 142
H1O.CM.91.MVP5180 -------.-T-SK--A--R------S--A-R---L---------Y-C-------A--TE-L-Q--E-A-K----D-K--W-AI-V-W---N-FD-R--QQ-IQ-LK-VM.........A-R-S-EA-KEE-S..................PR-T-------T-A------ 142
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -------.-T--K--Q----Y---------MM--L-----------C----MD-A---A-L-R--E-A-K----G----F--L-V-----NN-KVQN-Q---E-LR-KM..KAEQKEPEP.EQ-AG---A...................PESSI-R---L---A------ 147
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ------I.-T--K--D---V------R-R-MM--L-----------C----M--T---E-LIT--E-A-K----N-K--F--IVV-W------A---------TLTAVR.....QKQQ-E-EA-AA--R....................DNDSG-R-----T-A---P-- 144
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -------.-T--K------V------R---MM--L-----------C----M-SA---LKL-Q--E-A-K----G----F--L-V-W---SN--VE--QK--EQLKK.......HHGEQVR-NENTENNESRQGASA.............-SGT-G-------A------ 149
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------.-T--K-------Y---------MM--L-----------C--S-M--T---K-L-Q--E-A-K----G----F--IVV-W----G-PV--------QLQ...........EAQQ-GK-EV--A-ADG................TST--R-F---A-A------ 142
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ------I.-T--R--A--------------MM--L-----------C----M-NA---EKL-K--E-A-K----G----F--L-V-W---K---VE--QQ--Q-LK...........AAVNPEQGE........................TPSA-A-F-V-R-A---LT- 134
CPZ.CD.90.ANT ---G---.-R-EK--T--S-----------MI--L---RS--Q---LSSS--------EKAIH--S--IEIR-P-II--F--ICV-W---KGEK----EQ-VKTVKMKV....MQTQAETGSSQTASRGMLLRLLLLNKQWCQR.....-LSGEGR----IVDAG-IAR- 160
CPZ.CM.98.CAM3 -------.-T--R--A--------------MM--L-------D---C----M--A---E-L-R--E-A-K----G----F--L-V-W---K--SVE--QQ--T-LK-AV.......TASREQEVA-PQQQQQ..................DSA--R---V---A---L-- 144
CPZ.CM.98.CAM5 -------.-T--R--A------X-------MM--L-----------C----M--A---ENL-K--E-A-R----G----F--L-V-W---K--QVE--QQ--S-LK-TV........AAQEQEVA-PQQQQQ..................ESSI-R-------A----I- 143
CPZ.US.85.CPZUS -------.-T--R--A--------------MM--L-----------C----M--AD--L-L-K--E-A-K----G----F--L-V-W---S-VTVE--QQ--V-LK-V..........VQLQ-Q-EEKEQQQQEASG.............--IG-S---VI--A------ 146
CPZ.GA.88.GAB1 -------.-T--K------V------R-R-MM--L-----------CD---M-SK---TKL-Q--E-A-K----G----F--L-V-W-I-SD-TVE--QK--EQLK..........RHHGEQQSKTESNSGSREGGASQGASA.......-AGI-G---L---A------ 152
CPZ.TZ.01.TAN1 -------.-R-DK--T--S---KSR-R---LI--L---GS--Q---M----M-NV---WK-IL-----VDI--P-II--F--ICV-----AGERVQ--E--VKIVKMKL..TVQKNNSTATSSG-RQN-GEKEETVPPSGNTGNTGRATETPSG-RL--VITDA--VAR- 167
CPZ.GA.88.GAB2 ------I.-T--R--A----------R-R-MM--------------CD---M--K---Y-L-K--E-A-K----G----F--L-V-W---A---VE--QQ--Q-LK-FV....QKETATAQEA-AKQSE...................SNTTEI-R---V---A----I- 146
H2A.GW.x.ALI ----N--.-R-RKA-EL-R-----------Q-------AN--D--GLAES---SK---QR--KV-E-LVP----N-K--F---CVVW---AEEKV---EG-K.Q-IQRHLAAE.....................IETAEKMPSTSRPTAPPSEQGG-F-VQ-VA.-NYT- 146
H2B.GH.86.D205 ----G--.---KKT-EL--V----------M---V---VN--D--GLAES---SK---QK--KV-A-LVP----N-K--F-I-CVIF-L-AEEKV---E--K.--AQRHLAAD........................TEKMPATNKPTAPPSGG..---VQ-LA.-NY-- 141
H2G.CI.x.ABT96 ----S--.---KKA-EL--V----------M---V---AN--D--GLAES---SK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-L-AEQKV-H-E--K.QVVQRHLVVE.....................TGTTEKVPATSRPIAPPSGRGG---VQ-VG.-NY-- 146
H2U.FR.96.12034 ----NX-.---KKV-EL--V----N-----M---V---AN--D--GLAES---AK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-L-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLAVE.....................TETAEKMPATSRPTXPPSGGRG---VQ-IG.-NYA- 146

Gag p15 start p15 p27
MAC.US.x.239 --V-N--.---KKA-EL-------N-----M---V---AN--D--GLAES---NK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLVVE.....................TGTTETMPKTSRPTAP-SGRGG---VQ-IG.-NY-- 146
SMM.US.x.H9 --V-N--.---KKA-EL-------------M-------AN--D--GLAES---NK---QK--SV-A-LVP----N-K------RV-W-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLVVE.....................TGTADKMPATSRPTAPPSGRGG---VQ-VG.-NYT- 146
STM.US.x.STM ----S--.---KKA-EL--V----------M---V---AN--D--GLAES---SK---QK-ITV-E-LVP----N-K--F---CVIW-I-AEEKV-H-E--K.QVVKRHLVVE.....................TGTANKMPATSRPTAPPSGRGG---VQ-VG.-NY-- 146
MNE.US.x.MNE027 ----N--.---KKA-EL-------------M---V---AN--D--GLADS---NK---QK--SA-A-LVP----N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLVVE.....................TGTAETMPKTSRPTAP-SGKRG---VQ-IG.-NYT- 146
DRL.x.x.FAO ---S--G.-R-EK--AF--V----S---------L--VAK--D--GLHER---SQ---QK---V-F-LVP----N-I--F--CCVVW---SKVKVT--E--VQ-VKQHCHLVDKNENAA--NENGE.....................TAT-SGR-R----QVVN.Q-A-- 147
MND_1.GA.x.MNDGB1 --NGN-A.-L-TD--KF-----KR----C-R---LC-CKG--D--GLSDK----QQ--EK--SVCW-LYDQ--DN-KA-VG--CVVA-I-AG----S-QD--K-LKVITRKEEKQEDE....................................-K-F-VQRDAA--YQY 133
MND_2.GA.x.M14 ---S--G.-R-EK--EL-T-----S-----Q----I-V-K--D--GLHEK----Q---EK--SV-F-LVP----N-LA----CCCIW---AKVKVT--E--KK-V-QCFHLAAKGESAA-E-EEK.....................ATATPSGR-K----QIIN.QTP-- 147
MND_2.CM.98.CM16 ---S--G.-R-EK--EL-------S-----Q----I-V-K--D--GLHEK---SK---EK--SV-F-LVP----N-I-----CCCVW---AKEKVT--E--KE-VKQKLHLVAEKENAA-E-EQR.....................AIVTPSGR-K----QIIN.QTP-- 147
MND_2.x.x.5440 ---S--G.-R-EK--EL-------S-----Q---VI-V-K--D--GLHEK---SQ---EK--SV-F-LVP----N-I-----CCCIW---AKVKVT--E--KE-VKQRYHLVVERENAA-EEEKGA.....................TATPAVR-K----QVIN.QTP-- 147
TAL.CM.01.8023 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----EVR-V----K-M---GLSDA----K---VK-IEAIS-LEPN---GIK--FGI-CV---I-AG---E--EQ-KAEVKKRCHPVEKKEES-GTTEQGA.................VRSAIVT-SGH-G----IR-A-Q-YQ- 153
TAL.CM.00.266 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----MV-------K-M---GLSDA----K---VK-IEAIYMLEPN---GIK--FGI-CV---I-AG-D-E--EQ-KAEVRKRCHLGEKKETTEEE-.....................VRKATVT-SGQTG----IR-A-Q-YQ- 149
TAN.UG.x.TAN1 ---GH-A.---RN--TF-------N-----Q---LI--GKKM---GLHEK----K---QK-IEV-S-LEP----G-K--F-LCCVIW-I-AEQKV---E--VVLVKQRCHLVEKEKTAAAPSGG--Q................NYNTAATPSGRHG---V--QN.N-W-- 152
VER.KE.x.TYO1 ---AT-A.-NRRQ--QF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHER----E---KR-IEV-Y-LEP----G-K--F-L-CV---L-KEQKV---E--VATVRQHCHLVEKEKSA................TETSSGQKKNDKGIAAPPGG---F-AQ-QG.NAW-- 152
VER.DE.x.AGM3 ---AT-A.-NRRQ--KF-H-----T-----QI--LI--GK-M---GLHER---SE---KK-IEV-Y-LEP----G-K--F-L-CV-F---KDK-V---E--VAIVRQCCHLVEKERNAERNT............TETSSGQKKNDKGVTVPPGG---F-AQ-QG.NAWI- 156
VER.KE.x.9063 ---AT-A.-K-RQ--QF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHDR----ED--KK-IEV-F-LEP----G-K--F-L-CV---I-REQKV---E--VATVRQCCHLVEKEKRA................TEPSSGEKKSNRETTAPPGG---F-AQ-QG.NAW-- 152
VER.KE.x.AGM155 ---AT-A.-NRRQ--EF-H-----N-----QI--LI--GKKMD--GLHEK----E---KK-IEV-S-LEP----GMK----L-CV-L----EKKV---E---AIVRQCCHLVDKEKTAV...............TPP.GGQQKNNTGGTATPGG---F-AQ-QG.NAW-- 152
GRV.ET.x.GRI_677 --GGH-A.---RS--TF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHEK----K---QK-IEV-T-LEP----G-KA-F-LCCVIW-I-AEQKV---E--VVTVKQHYHLVDKNEKAAK--NE......................TTAPPGGE-R---V-NQN.NAW-- 146
SAB.SN.x.SAB1C ---SN--.---RK--AF-SV----N-------R-L----K--D--SLSAN----K--VVK--SV-L-LVP----N-IA-F-LCCV-A-I-AE-KV---E--KA-VK--VPAEMTESATATSSGQTK...........ELQAKKKNEPTVTPSGG-R-----SVN.N-W-- 157
RCM.NG.x.NG411 ------I.---KK--A--QV----------M---L---C------GLSDT---SA--IQK-I-VIL-LVP----G-K--F-LCCV-W---KEVKV---E--VAHVKKQCHLVDKDENAGEQE-GAT......................VT-SGQRG-----TIN.Q-PE- 146
RCM.GA.x.GAB1 ------L.---KK--A--SV----------M---L---CKK-NK-GLSDH----AT--EK---V-L-LVP----G-K--F-LCCV-W---KEVKV---E--VA-VK-CCHLVEKAENTTE-E-GAT......................APPSGQRG----ITIN.Q-PE- 146
SUN.GA.98.L14 ---GN-T.VDREVVRSF-RVA-K-----T-QAR-V---GK--D--GL-KE--R-V---QK--SVCW-LYAS--KN-KA-VG--CV-A-C--G-PV---Q---K-VRL-PAKNEE...................................AQA..---F-VQREG.QNYI- 131
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.CM.99.L1 ----H-AM---TK--KY--V----R-----LI------AK--D--GLSDS----QD--KK--EVIL-LQP----SIK--FGIASV---I-AG---E--EQ-KQQVKIRCHLAGEQGEQ-AAAA-A......................PPTGGVP-G---V-RTQG-GFQ- 148
MUS_1.CM.01.CM1239 ----H-AM-T-TK---Y--V----K---R-LI-------K-----GLSDS----K---QK--EV-I-LEP----S-K--FGITSV-W-I-AEV-VE--EQ-RKQ-RIRCHLADKQGEE-T.............................AQ--T-A----IR-P---FQ- 141
MUS_1.CM.01.1085 ----H-AM-T-NK---Y--V----K-----LI---I------D--GLSDS---SRD--QK-IEVIL-LEPA---S-K--FGI-SV-W-I-AEVHVE--E--KKQ-RARCHLEEKKGEKE-Q............................AQAA.-A---VIR-A---FQ- 141
MUS_2.CM.01.CM2500 ----H-AM-T-TK--KY--V----K---R-LI-------K--D--GLSDS----K---QR--EVIL-LEP----S-K--FGI-SV---I-AEVSVE--E--KKQ-RMRCHLGEKKEQQEQRDQ........................PSGAGAS-----VIRTA--TYQ- 146
MUS_2.CM.01.CM1246 ----H-AM-K-TK-NKY--V----K-----LI-------------GLSDT---SKD--QR--EVIC-LEE----A-K--FGI-SV-W-I-ADVTV---E--KKQ-RIRCHLAEKKEDS-GDSG.........................AKATTSG----VIRTA---YQ- 145
DEB.CM.99.CM40 ---GR-AP-T-AA---F--V----K-----MI--L---GK--D--GLAAA---NK---QE--TR---LEA----N-K---GI-CVIWAC-ANLSVD--E--KKAVYRRIKQVEQEEELEMALIQR-KEKEVEQKQQKQQEQRQQEPQAAPQTTP-V----LRQG-.-F-- 169
DEB.CM.99.CM5 ---GR-AP-T-AA---F-------K-----LI--L-------D--GLAGA----K---QE--TR---LEAS---G-K---GI-CVVWAC-ANLSVE--E--KKAVARRIKQAEQEEELEMALIQKK-EKELEKKQKTQAAAADTQQ....KTNQPA-F--LRQG-.-Y-- 165
GSN.CM.99.CN166 ----H-AM-T-TK---Y--V----K-----MI--L----K----Y-LSDA---NQ----R--EIVF-LEP----A-K--FGI-SV---I-AD-QVE--EQ-KQQVRIRCHLEE....................TKGKEKQNKDPPGAAGGQAV------VIR-A---YQ- 150
GSN.CM.99.CN71 ----H-AM-T-TK---Y--VS---R-----AI--L----K----Y-LSGS---SK---Q-V-EVTS-LEPN---S-K---GI-SV---I-AD-WVE--EQ-KKQVQIRCHLVG....................TKEKETQNKDPPGAAGGQAV--------R-A---FQ- 150
DEN.CD.x.CD1 --SGS--PMT-AA---F--V-----S----MI--LI-SKK-M---GLGEQ----Y---QT-IET-A-LEPQ---S-K--FR-CCVVW-C-RGL-VA--E---REVRKRIGAKKKNIVIGNADQGDDQPPQGAAGGGSSAEQGASAGGSSFRDPN-------RTA---YQ- 170
LST.CD.88.447 --SGN--.--RQIEGEFCS-----DS--T-QKR-L---T---D--GLGAH----AD--KK---VCW-LYS---KN-KA-VG--CV-C-C-LG-KVA--Q--MQ--KI-PTQE.....................................ERQPK-G---L-REN.QRW-- 131
LST.CD.88.485 --SGN--.--RQIEGEFCS------S--T-QKR-----TK--D--GLGAH----AD--KR---VCW-LYS---KN-KA-VG--CV-C-C-LG-K-AN-A--MQ--KI-PTQE.....................................DRQ-K-G---LIREN.QRW-- 131
LST.KE.x.lho7 --SGN--.--RQIEKDFCSV-----S--T-QKR-VE--TK--D--GLGSQ----A---KK--SVCW-LYA---KN-KA-VG--CVIC-C-LGVR-S--Q--IS-VKI-PAPEAAGKKQQTGG..................................---LIREN.QRW-- 134
LST.CD.88.524 --SGN--.--RQIEKDFCNV-----S--T-QKR-VD--TK--D--GLGAN----A---KK---VRW-LYP---KN-KA-VG--CVIC-C-LG-RVN--Q--IN-VKI--NK.......................................PVPE-K-F-LIREN.QRW-- 129
SYK.KE.x.SYK173 ---AG-AI-T-R----Y-------K---R-LVR-L---KK--D--GLSDQ-M-SK---EK--TV-L-LEAN---N-K--FGIISVVWA--AKK-VE--EQ-KQ-VK-ACNWKDDPPATSGGQSENSSQNM.ASETSSGQKVVQQEKQKAATPPPRG---LLR-P-N-WI- 169
SYK.KE.x.KE51 ---GG-AI-T-RK--KY-------K---R-LVR-L---GK--D--GLSDQ---SK---E--IKTIL-LEKH---N-K--FGIT-VVWA--AEKDVE--EQ-KQ-VK-ACNWEDEETVTS-GQ-ENSNDTA....TSSGREGKMQLPAAMP-SGG-G---LIR-P-N-WI- 166
COL.CM.x.CGU1 --NEQGL.-GKKT-EDLQ-V--KK-K-GC--I--VR-MCT-VS-CVLIFE--KSAT-VA---EKVT-LVD----V-----G.CSVC--L-RKWN-E--Q--EK-V--AYKKQ...AMIEMAS-EEEK-K.....................KEAEKLDM---TGP-.GP-- 143
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H1B.FR.83.HXB2 QAISPRTLNAWVKVVEEKAFSPEVIPMFSALSEGATPQDLNTMLNTVGGHQAAMQMLKETINEEAAEWDRVHPVH.AGPIAPGQMREPRGSDIAGTTSTLQEQIGWMTN.....NPPIPVGEIYKRWIILGLNKIVRMYSPTSILDIRQGPKEPFRDYVDRFYKTLRAEQ 308
H1A1.UG.85.U455 --L-------------D------------------------M---V------------D-----------L----.----P------------------V--------G.....-------D--R----------------V--------------------F------- 304
H1C.ET.86.ETH2220 -P--A-----------------------T-----------------------------D-----------L----.---V------D-----------------A---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F------- 306
H1D.CD.84.84ZR085 --L-----------I-----N-------------------------------------------------L---Q.---V----------------------------S.....---------------------------V---------------------------- 308
H1F1.BE.93.VI850 -SL-----------I----------------------T--------------------D-----------L----.---AP-----------------------Q---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F-V----- 304
H1G.SE.93.SE6165 ---T-------------------------------------L----------------D-----------M--QQ.---FP---I-------------S-----T---G.....---------------------------V--------------------F-C----- 308
H1H.CF.90.056 -----------------------------------------A----------------D----------------.----P-----------------------A---G.....--A----D-------------------V-----K--------------F------- 308
H1J.SE.93.SE7887 --L-----------I-------------------------------I-----------D----------------.--------V-----------------------G.....---------------------------V--------------------F-A----- 308
H1K.CM.96.MP535 --L-----------I-------------T-----------------------------D---D-------L----.----P-----------------------A---S.....---V-----------------------V--------------------F------- 304
H101_AE.TH.90.CM240 -PL---------------G-N--------------------M---I------------------P----------.----P----------------------------.....-------D-------------------V---------------------------- 308
H102_AG.NG.x.IBNG -SM-----------I---G----------------------M---I------------D----------------.----P---------------------------S.....--------------V------------V--------------------F------- 305
H1N.CM.95.YBF30 -PLT----------I-------------M--------S---------------------V------D---T---P.V--LP---L-D-------------A--VA---A.....---V---D--R---V----R-------V---E-K---------------------- 310
H1O.BE.87.ANT70 -------------A------N--I----M------ISY-I-----AI----G-L-V---V-----V----T--PP.V--LP---I---T----------Q----H-T-RP....-Q-----D--RK--V-----M-K----V-----K---------------------- 307
H1O.CM.91.MVP5180 -------------A------N--I----M------V-Y-I-----AI----G-L-V---V----------T--PA.M--LP---I---T----------Q----I-T-RG....ANS----D--RK--V-----M-K----V---------------------------- 307
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -PL-----------------N-------M------------------------------V----------G----.M---P---V---------------A--VA---A.....---V---D--R---V------------A-----K-----T---------------- 311
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --L-------------------------A--A-----------------------I---V-----Q----L--I-.M----------------------V--------S.....---------------M----V------V-----K---------------------- 308
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 TP------------------N--------------L-L-V-----A-----G---V-R-V----------M----.--------L---------------------A-A.....-------D--R--V-----RV-K--C-V-----K-------K---------M---- 313
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -P--------------------------M------------------------------V----------L----.---VP------------------I---V----S.....-------D--------------K--C-V-----K-----S---------------- 306
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 NP-----------A------N-------M-----------------I--------I---V--D-------T--T-.----------------------S-E--V----A.....-------D--R---V-------K----V-----K---------------------- 298
CPZ.CD.90.ANT -PLT---------C----N-N----------------H-------A--D--G---V---V----------L--T-.---VQA--L---T----------V---MQ--STP..QQ-GGV---D-------M----V--X---V---E-K-----------------I---- 327
CPZ.CM.98.CAM3 -PM-----------I---N-N-------M----------V-----AI----G---V---V----------T----.---V----L--A------------V---A---A.....---V------R--VV-----V----C-V-----K---------------------- 308
CPZ.CM.98.CAM5 --M-----------I---N-N-------M----------V-----A-----G---V---V----------L----.--------L--A---------------VA---A.....----------R--VV-----V-K--C-V-----K---------------------- 307
CPZ.US.85.CPZUS --M----------A------N-------M----------V-----AI----G---V---A------D*--T--L-.---------------------------V----A.....-------D--R--VV-----V-K--C-VG----K---------------------- 309
CPZ.GA.88.GAB1 -----------------------------------L---V-----A-----G---V---V----------L--T-.--------L---------------------T-A.....-------DV-R--V------V----C-V---------------------------- 316
CPZ.TZ.01.TAN1 -P----------R-I---G-N----------------Y---S---A--E----------V----------A--A-.---QQA-ML---T-A------------VL---TPQA..QGGV---D------------L------V-----K-----------------I---- 334
CPZ.GA.88.GAB2 --M-----S----A--------------M----------V-----AI----G---V---V----------L--L-.---V-----------------------V----S.....---V------R--VV-----V----C-V-----K----------------V----- 310
H2A.GW.x.ALI VPL-----D----L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--VA--IP..--LPA--L--------------VE---Q--FRP....RN-V---N--R---QI--Q-C----N--N----K-------QS-------S----- 310
H2B.GH.86.D205 LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--QQ--SP..--MPA--L-D------------VE---Q--YRA....QN-V---N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S----- 305
H2G.CI.x.ABT96 LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----CL-Y-I-Q---C--E------IIR-I------X--LQ--QQ..--PPA--X---T----------IE---Q-THRQ....QN-----NX-R---X---Q-C---XN--N---VK-------QS-------SX---- 310
H2U.FR.96.12034 LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I--D---D--TQ--NQ..--PPA--L--------------VE---Q--YRP....QN-----N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S----- 310

MAC.US.x.239 LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIRDI------D--LQ--QP..A-.QQ--L---S---------SVD---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S----- 309
SMM.US.x.H9 LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--X-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ-XQP..---PA--L---X----------XD---Q--XRQ....QN-----N--X---Q---Q-C----N--N---VK-----S-QS-------S----- 310
STM.US.x.STM LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-QL--C--E------II--I------D--MQ--QP.P--LPA--L---S---------SPE---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C----N-VN---VK-----T-QS-------S----- 311
MNE.US.x.MNE027 LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----CI-Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QQ..A-.QQ--L---S----------VD---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C-K--N--N------------QS-------S----- 309
DRL.x.x.FAO --------------I---K--A--V---L-----CISY-I-Q---AI-D--G-L-IV-DI------D---R--QV..--LPQ-VL-N-S---------SIE---E-T-RA....QDS-N--A--RQ-VV---QRC-T--N-VN---VK-------K--------A----H 311
MND_1.GA.x.MNDGB1 TP----IIQT---T----KWK-----L----T---ISH---I---A--D--G---V--DV---Q-----LT--QQ.QPAQPG-GL-T-S----------VE--LA--NMQ....QNA-N--T---S-----M-RL-KSHC-I--T-V------A-K-------NVM---- 298
MND_2.GA.x.M14 -G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-E--G-L-IV-DV------D--LR--QV..--LPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-RQ....QEQVN--A---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A----R 311
MND_2.CM.98.CM16 -G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D-NLR--QV..--MPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-RE....QDAVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A----R 311
MND_2.x.x.5440 -G-----------CI---K----IV---I-----CI-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D--LR--PV..--MPQ-VL-N-T-N-------SIE---E-T-RQ....QDQVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A----R 311
TAL.CM.01.8023 --L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-----QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-RQ....QN-VD--S-----V-I--QRC-K--N-VN---VK---R---KE------RC----- 317
TAL.CM.00.266 --L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-S---QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-RA....QN-VD--A-----V-M--QRC-K--N-VN---VK---R---K-------RC----- 313
TAN.UG.x.TAN1 TPL----------T----R-GA-IV---Q-----CLSY-I-Q---VI-D--G---II--V--D---Q--IT--PP.---LPA--L-D-----------SVA---E-TF-A....--RVD--R--RG-V----Q-C-K--N-I-V------A----K-------QA----- 317
VER.KE.x.TYO1 VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--LP.---LPA--L-D-----------SV---LE-IYTA....--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI---- 317
VER.DE.x.AGM3 VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--IA--PP.---LPA--L-D------------V---LE-IYTA....--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V---------A-K--------AI---- 321
VER.KE.x.9063 VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LP---L-D------------V---LE-IYTA....--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI---- 317
VER.KE.x.AGM155 VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LPA--L-D-G----------V---LE-IYTA....--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI---- 317
GRV.ET.x.GRI_677 -PL----------C----RWGA--V---Q-----CLSY-V-Q---VI-D--G-L-I---V----------T-RPP.---LPA--L-D-T---------SI----E-TF-A....--R-D--AQ-RK-V----Q-V-Q--N-QKV-----------Q--------A----- 311
SAB.SN.x.SAB1C -PL-----------I---K--A--V------A---I-Y-I-Q---A--E--G-L-IV-DV------D--LR--PP.QQ-P-Q-VL-D-Q----------I----E-T-RA....QNAVN--N---G------Q-C-K--N-VN----K-------K--------A----- 322
RCM.NG.x.NG411 -P----------------K-GA--V---------CI-Y-V-Q---AI-E--G-L-IV--V--D---D--LR--NP.GP.LPA--L---T---------NIA---A-T-RA....-N--A--N--RN--V---Q-C-K--N-VN----K-------K--------A----- 310
RCM.GA.x.GAB1 NP----------------K--A--A---------CI-Y-I-Q---AI-E--G-L-IV--V------D--AR---P..---PA--L---T---------SIA---A-T-RA....-N--N--NL-RN---V--Q-W-K--N-VN----K-----S-K--------A----- 310
SUN.GA.98.L14 -PL----VQT---I----GWK--TVA--A--MT--I-E-I-V---AI-E--G----I-DH-V--S-----M--QQ.QPAQPG-GL-T-N-T----V---VE---Q-IYGL..NGATRVA-QD---G-V-E-MERV--LHQT--VVE------------T---F-A----S 298
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
MON.CM.99.L1 --VE--L-KT--Q-I---K-A---VAL-Q-----MI-Y-I-QL--AI-D--G-L-II-DV------N--L---QP.PQ-QPNAGLGD-T-A----VS--P-Q--E-I-RA....-N-VQ-SD--RK-V----QRC-K--N-VN----K-------K--------C----- 313
MUS_1.CM.01.CM1239 -SLNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A--TI-Y-M-QL--AI-D--G-I-II-DV---Q-----LL--QP.QQ-QPNAGL-S-S------V---PN---E-I-RQ....-D--N-AD---K---M--QRC-K--N-V-----K-------K--------C----- 306
MUS_1.CM.01.1085 --LNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A---I-Y-I-QL--AI-E--G-I-II-DV---Q-----LLN-QP.QQ-QPNAGL-N-T------VS--P----E-I-RA....-N--N-A----K-V-M--QRC-K--N-VN----K-------K------F-C----- 306
MUS_2.CM.01.CM2500 -SL---I-KT--STI---K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---A--D--G-V-LI-DVV--Q-----LL--QP.-Q-QPNAGL-Y-S-A----VS--PA---E---RQ....QD-VN--D--RK------QRC-K--N-VN----K---R---K------F-C----- 311
MUS_2.CM.01.CM1246 -SL---L-KT--ST----K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---AI-D--G-I-LI-DVV--Q--DR-VL--QP.TQ-QPNAGL-Y-S-A-V--VS--PA---E---RQ....QD-VN--N--RK------QRC-K--N-VN----K-------K------F-C----- 310
DEB.CM.99.CM40 MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ.QP..PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGQG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K-------------- 336
DEB.CM.99.CM5 MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ.QP..PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGAG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K-------------- 332
GSN.CM.99.CN166 --LNS-I-KT--SI----K-A--TVAL-Q-----CI-Y-M-Q---AI-DY-G-V-II-DV---Q-----LL---P.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-RQ....-Q-VN-SD--RK------QRC-K--N-VN----K-------KE-----F-C----- 315
GSN.CM.99.CN71 --LNS-V-KT--SI----K-A--TVAL-Q--T--CI-Y-M-Q---A--DY-G-V-II-DV---Q-----LL--QP.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-RQ....-N-VN-AD--RK------QRC-K--N-VN--G-K-------KE-----F-C----- 315
DEN.CD.x.CD1 --L-T-V-KT-I-E--DRK----IV-L--V-A--LI-Y-I-QL--AI-E--G---V--DV-----HD--LA--ANLQQ-LP-AAQ-D-----------SIED--T---RQ....QG--N--D-----V-M--Q-V-K--Q-V-----K-----S-K--------A----- 336
LST.CD.88.447 TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--G---II-DH-V--G-----K--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-AD.....T-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VI--K-------KE-A---F-A----G 295
LST.CD.88.485 TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--V---II-DH-V--G-----T--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-AD.....T-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------KE-A---F-A----G 295
LST.KE.x.lho7 TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--G---II-DH-V--G-----Q--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-AD.....T-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------KE-A---F-A----G 298
LST.CD.88.524 TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-E---V---AI-D--G---II-DH-A--G-----Q--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--I---VE--QA-T-AD.....T--D--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------K--A---F-A----G 293
SYK.KE.x.SYK173 TGVPV---KT--EA-NS-K-DASIV-L-Q--T--FI-Y---G---A--D--G---VI-DI----G-A--LE--QP.QQ-APQAGL-D-SA--------SIA---E-I-RQ....-N-VQ-----R-------Q-C-QV-N-V-----K-----I-K-------HC----- 334
SYK.KE.x.KE51 VGVNT---KT--EA-NS-K-DASLV-L-QI-T--FI-Y---D---AI-D--G---VI-DV----GS---LQ--QP.QQQQPVAGL-D-SA---------I----E-I-RQ....-N--Q--Q--RQ------Q-C-QV-N-VN----------T-K-------HC----- 331
COL.CM.x.CGU1 -PL-----G----C--.GGIA-SLA---L-Y-T--IAY-M-L---ILDT--GFP-V--DE--KK-E-Y-LL---..QQ-QQQ-AL-Q-TA---T-N--SVA--VA-GE........--..AN--RG--VQS-E-VIQIAR-S-V------S--D-KS------SA----P 300
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p24 end p2 start p2 end p7 start Zn motif Zn motif
H1B.FR.83.HXB2 ASQEVKNWMTETLLVQNANPDCKTILKALGPAATLEEMMTACQGVGGPGHKARVLAEAMSQVTNSAT.....IMMQRGNFRNQR.............KIVKCFNCGKEGHTARNCRAPRKK.....................GCWKCGKEGHQMKDCT.........ERQ 430
H1A1.UG.85.U455 -T-D-------------------S--R----G------------------------------QQTS......---------GP..............RRI----------L-K--------.....................----------------.........--- 424
H1C.ET.86.ETH2220 -T-D------D---------------R----G-S--------------A-------------N-TT......----KS--KGPK.............RAI----------L----------.....................----------------.........--- 427
H1D.CD.84.84ZR085 -------------------------------G----------------S------------A-SASAA....----KS--KGT-.............-------------I----------.....................----------------.........--- 431
H1F1.BE.93.VI850 ---D--G---D-------------------TG----------------S------------ANSA.......----KS--KG--.............RV-----------I----------.....................------R---------.........--- 424
H1G.SE.93.SE6165 ---D--G---D---------------R---QG-S--------------S------------ASGA-AA....-----S--KGP-.............RTI----------L----------.....................----------------.........--- 431
H1H.CF.90.056 -T-D----------------------R---QG-SI-------------S---------------TN-A....----K---KG--.............-F-----------I----------.....................------R---------.........--- 431
H1J.SE.93.SE7887 -T-D------D-------------------SG--------------------------------TN......---------DHK.............R---------Q--I-K--------.....................----------------.........--- 429
H1K.CM.96.MP535 -T--------D--------------------G-S--------------S----I----------PV......V---K---KGH-.............-------------I----------.....................----------------.........--- 425
H101_AE.TH.90.CM240 -T---------------------S------TG----------------S-----------HAQHAT......--------KG-..............-RI------R---L---------Q.....................----------------.........--- 428
H102_AG.NG.x.IBNG -T---------------------S--R---TG------------------------------QQAN......V--------G-..............RTI----------L----K----R.....................----------------.........--- 425
H1N.CM.95.YBF30 -T---------------------QL------G----------------A-------------QQPT-S....VFA-----KGI-.............-PI----------L----K---RG.....................------Q--------KNE.......G-- 435
H1O.BE.87.ANT70 -T---------------------Q---S---G-------V--------T----------ATAQQDLKGGYTAVF----QNPIRK.............GTI----------I----------.....................------Q--------RN........GK- 435
H1O.CM.91.MVP5180 -T---------------S-----Q-------E-------V--------T---KI-----ASAQQDLKGGYTAVF----QNP-RK.............GPI----------I-K-------R.....................------Q--------KN........G-- 435
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -T---------------------N--R----G-S--------------A----------T-AQTATS.....VF------KGI-.............-TI----------L----K-----.....................------Q--------RSG.......--- 435
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -T--------D------------S--R----G-S--------------A------------ANAA.....TV--------KGPK.............RVI----------I----K---R-.....................------Q---R-Q--NM........GK. 430
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ------T---D------------Q-------G-S--------------A----------TM-QSQ-RT...D-FF-K-PGATP-.............RKI--Y-------L----K---R-.....................------Q--------S.........G-- 437
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -T--------D------------S--R----G----GDEP-F------S------------AQH-NDA........KRQ-KGPK.............R------------I----K---R-.....................------Q-----RN--NE........-- 426
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---D------D---I--------N--R----G----------------S-------------NKT.....EIF-QRG-QN-PPN.............-KI----------L--------R-.....................------Q--------NQNN......G-. 422
CPZ.CD.90.ANT ---P--A-------I--------H------TG-S----L---------A----------ASAN-AQGT..AVFLQRGNGN-GGK.............RPL---------------K---R-.....................---R--Q----L-N-PAT.....NTGK. 455
CPZ.CM.98.CAM3 -T--------D------------N--R----G----------------A------------LQ-PT.....GVFL----NGKPT.............RKI----------L--------R-.....................------Q------N-PAG.......--- 432
CPZ.CM.98.CAM5 -T--------D------------S--R----G----------------A-------------Q--S.....NVF-----NGRVN.............-KI--Y-------V--------R-.....................------Q---N--E--TG.......G-- 431
CPZ.US.85.CPZUS --P---T-------------------R----G------V---------A----------C-MK-PS.....SVFL-K--AGKPG.............RKI----------L--------R-.....................------Q---------AG.......N-- 433
CPZ.GA.88.GAB1 ----------D------------Q-------G----------------S-----------M-Q-QGRA...DVFF-K-QGAGPK.............RKI----------L----K---R-.....................---R--Q---------.........G-- 440
CPZ.TZ.01.TAN1 ---P--T----------------H------QG------L---------S---KI-----ASA-AGG.....VN-L-G-KRPPL............KKGQLQ------V-------------.....................---R--Q---------TRN.....NSTG 461
CPZ.GA.88.GAB2 ---D-------------------Q--R----G----------------A------------IQQTS.....S-F---AGG-TPP.............RR-----------I----K---R-.....................---------------QN.......EG-- 434
H2A.GW.x.ALI TDPA------Q------------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEAMTP-PIP..FAAA-Q...................RRTI--W-------S--Q------Q.....................-------P--L-AN-P.........--- 429
H2B.GH.86.D205 TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALTP-PIP..FAAV-QKAGK...............RGT-T-W----Q-----Q-----RQ.....................-------T--I-SK-P.........--- 428
H2G.CI.x.ABT96 TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----X----Q---LM---LKEAL-PTALP..FAAA-QKTGG..............KRSTI--W--------V-Q-----RQ.....................-------P--I-AK-P.........--- 434
H2U.FR.96.12034 TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALQPMPIP..FAAV-QRGGP...............RRP-R-W----------Q-K---RQ.....................-----E-P--N-AS-P.........-TK 433

p27 p2 p2 p8
MAC.US.x.239 TDAA------Q---I--------LV--G--VNP-----L----------Q---LM---LKEALAPVPIP..FAAA-QRGP................R-PI--W-------S--Q-----RQ.....................-------MD-V-AK-P.........D-- 431
SMM.US.x.H9 TDPAX-----Q---I--------LV--G-XINP-----L------X---Q-X-LM---LKDALTQGPLP..FXAV-QKGQ................X--IX-X--X----S--QF----RX.....................-------A--V-AK-P.........--- 432
STM.US.x.STM -DPS------R---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKE-FQPDPLP..FAAA-QQG.................RRT---W----A----KQ-KG--RQ.....................------QQ----AK-P.........--- 432
MNE.US.x.MNE027 TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q--KLM---LKEALAPGPL..PFAAA-QKGP................R-PI--W-------S--Q-----RQ.....................------QM--V-AK-P.........D-- 431
DRL.x.x.FAO TDAA------Q---I--------V---G--MNPS----LL--------------M----REQQAA.......----QNPP-GPP.....RGPRGPPP-NPR-P---QF---L-Q-TK----.....................--FR--ALD-MLRN-..........PK- 438
MND_1.GA.x.MNDGB1 --G---M--QQH--IE----E--Q--RS--KG------LE--------Q----LM--M-RT-VGQ......SQNFVQQRGPQR......GPVRQPTGRKPI----N----V--FF.KAPRRK....................---N--AMD--KAQ-..PKPA...QQQR 430
MND_2.GA.x.M14 TDPQ--T---Q---I--------S---G--MNPS----LL--------KY--QMM----QKMQS.......EV---NSGGPPRG.......PPRQPPRNPR-P---RY--VL-D--L----.....................--F---DT--M-RN-P..........KM 436
MND_2.CM.98.CM16 TDPQ--T---Q---I--------S---G--MNPS----PL--------KY--QMM----KEAQS.......AV---NSGGPPRG.......PPRQPPRNIR-P----F--GL-D-IS----.....................--F---DL--I-RN-P..........KM 436
MND_2.x.x.5440 TDPQ--T---Q---I--------AT--G--MNP-----LL--------KY--QMM----Q-AQAA.......V---NSGGPPRG.......PPRQPPRNPR-P----F--VL-D------R.....................--F---DP--L-RN-..........PKM 436
TAL.CM.01.8023 TD-A------Q---------E--A----M--Q------LQ--------Q--S-LM----AEALKQN-QQ.VIA-V-.-QGGP....KGRGGPRRTPPGQIR-Y----F--I-K--P--Q-PRGPPG................S-F---QM--RAAQ-R.........QP- 456
TAL.CM.00.266 TD-A------Q---------E--A----M--G------LQ--------Q--S-LM----AEALKQN-QQ.VIA-V-Q-QGGP....RGRGGPRRNPPGQIR-Y----F--I-K--P--PRQKVPPG................T-Y----P--IA-Q-S.........SA- 453
TAN.UG.x.TAN1 TP-D----------I--------LV--G--IHP-----L-------------KLMV---Q-MQG.......VN-V-GAPRGGRG..........RGRGPPR--K--QI--IQKD-PRAGPN.....................K-L----P--LA---R.........SG- 440
VER.KE.x.TYO1 --G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QTMQ-Q.......N-V-Q-GPKR-.............RPPLR-Y----F--MQ-Q-PE---T.....................K-L----L--LA---R..........G- 436
VER.DE.x.AGM3 --G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QNMQSQ.......N---Q-GQ-GRP............RPP---Y----F--MQ-Q-PE---M.....................R-L----P--LA---R..........G- 441
VER.KE.x.9063 --G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY----M--M-QNMQTQ.......N-V-Q-AAGGV-..........RQRPPL--Y----F--MQ-Q-TE---I.....................K-L----L--LA---R..........G- 439
VER.KE.x.AGM155 --G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QNLQSQ.......N-V-Q-GG-GRP............RPPP--Y----F--MQ-Q-PE---I.....................K-L----P--LA---R..........G- 437
GRV.ET.x.GRI_677 -P-D------Q---I--------L---G--MNP-----LI--------Q---KLMV-M--NGQ.........N-V-V-PQKKGP............RGPL-------F--MQ-E-K---QI.....................K-F----I--MA---K.........NG- 430
SAB.SN.x.SAB1C TDPA------QS--I---------V--G--MNP-----L-----I--AQ----LM----TAAFQQQ-V..GN-FV-Q-ARPRGP....LGGRGRPLNPNI--Y----P--L--F-K---RQ.....................------SPD------Q..........K- 455
RCM.NG.x.NG411 -DPA------QS--I---------V--G--MNP-----L-----A---Q----------QM-Q.......SN--A-Q-GP-KGP...PKLGGGPRF...L--Y----T-----Y-KTS---.....................---R--E---L----P..........KE 436
RCM.GA.x.GAB1 -DPA------QS--I--------MV--G--MNPS----L---------Q----------QMMQSN.......--A-QSAN.......RGPPRRSGGNPNLR-Y----P--IS-Y-K---R-.....................------SPD-LL----..........K- 435
SUN.GA.98.L14 G-E---E--K-KM----------LVI----ETPS-----R--------S--GKI-----ASAFRQQVG..RQA-V-QNLPPRNSQGRFVRIGGGGPR-PMT------P--L-NQ--E-K-G..PPG................S------M--KQAQ-P........QGK- 440
MON.NG.x.NG1 ..................-----L----M.-G-S----LQ--------A--S-L-----ATAI--NMP.M..N-V-GRGG..........XQPRRQGXQIR-Y----F--V-K--T----T.....................--FR------XS-N-..PNGGQNQPRNR 115
MON.CM.99.L1 TD-A------Q------------L----M.-G-S--D-LQ--------M--S-I-----AGAI.ANMPMNMVQARGPPQRKG-................P-------F--M-K--K--QRR.....................K-YN--QP--LA---P....QPPKQNKG 440
MUS_1.CM.01.CM1239 SD-A------S---------E--L---SM.-G------LQ--------A--S-LM----ASALRQNS...QLN-V-G.........ARGKGSQGGPRGNPR-Y---QF--M--S-PK-KTR.....................K-F---R---LA-Q-R......SEGAKS 436
MUS_1.CM.01.1085 SD-A------S---------E--L---SM.-G------LQ--------T--S-LM---LASAFKQ-G...TLN-V-GAKG.....ARGRGNGSQGNRGNPR-Y---QY--V--D-PK-.RN....K................K-F---R---LARQ-R......SDNTKA 440
MUS_2.CM.01.CM2500 -D-A------QS--------E--LV---M.-G------LQ--------I--SKLM----ASALRQN-IE.TIN-V-G..QGPR......GGAGGGPRRTPR-----QF--I-KD-PK--VR.....................K-F---R---LA-Q-R.....TNSDKGA 445
MUS_2.CM.01.CM1246 -D-A------QS--------E--LV---M.-G---K--LQ----IE--M--S-LM----TNALRQN-IN.TIN-V--..QSPR......GVMGKKRENSTR-Y---QF--L--D-PK-KST.....................R-F-------LARQ-R.....TDTGKSA 444
DEB.CM.99.CM40 -D-A------T--MI-------RI---G--QNP-----LH--------QQ---LM----ASALKE-GS...LG-V-QRRGPPGS............RRQIR-----QI--LQKD-KR---T.....................K-F---Q---IA-N-GQ........TPR 462
DEB.CM.99.CM5 -D-A------T--MI-------RI---G--QNP-----LH--------QQ---LM----ASALKE-GS...LG-V-QRGGQGGG...........PRRQLR-----QI--VQ-D-KK---V.....................K-F-------IA-N-GQ........VPR 459
GSN.CM.99.CN166 -D-A------QS--------E--L----MPG.-N----L---------T--S-L-----ATALKGTSS...YN-V-K-PPGR-.............G-TP--Y---QF--L--D-PK-KER.....................K-F---RA--FS-P-RT.....GTPIKE 442
GSN.CM.99.CN71 -D-A------QL--------E--L----MPG.-S----L---------T--S-L-----ATALKG.SS...YN-V---PPGR-.............G-TP--Y----F--I--D-PK-KER.....................K-F----A--LARQ-KT.....GTPAKE 441
DEN.CD.x.CD1 -D-S--L---TS-----------Q--E----NP-----LQ---------Q---PT---LASAFQKQGLCHGSRKGAQPPVER...............RGLR-----QI--L-KD-.RKP-RVTQPG................A-F----L---A-N-..R..SNTNDQG- 470
LST.CD.88.447 G-H---E--K-KM---------RMVI----EG-------R--------A--G-I-----ATAMQ-QMR...QN-V-VTPP--AQ.GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE.....................---N--SKE-RFAQ-PKP.......KGK 433
LST.CD.88.485 G-H---E--K-KM---------RMVI----EG-S--D--K--------A--GKI-----ATAMQ-QMR...QN-V-VTPP--EQ.GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE.....................---N--SKE-RFAQ-PKP.......KGK 433
LST.KE.x.lho7 G-H---E--K-KM---------RLVI----EG-S-----K--------A--GKI-----ASAIQQQVR...QN-V-VTPL--AQ.GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE.....................---N--SKE-RFAQ-P.......KPKGK 436
LST.CD.88.524 G-H---E--K-KM----------MVI----EG-------K--------A--RKI-----ATAMQGQMK...HL-V-QTPP--AQ.GRFVRTGGGGPRRPLT------P--S-KM--Q--QE.....................---N--AKD-R-AQ-PKP.......KGK 431
SYK.KE.x.SYK173 -DPS--G-L-Q---I-----E-RQ----MVK.P-----LQ--------L---KLM----VMAQQ-V......N-V-GPSKG...............RSMI--Y---QI--MQKD-KK-L-A.....................K-FN---T--LARA-RQPKRNQGPPVA- 461
SYK.KE.x.KE51 -DPA----L-QS--I-----E-RS----MVK.P-----LQ--------QY--KL-----VMTQH-L......G-I-GPRQGSNP...........RRGPTR-----QL--LQKD-PR-K-L.....................K-FN--GT--IARQ-RQPRKGQGNPPP- 462
COL.CM.x.CGU1 -AG-I-A--ANN--I-H------R---G-QK.PS--D-LA--------D---K------Q-FQQER-N.........................MIEV-TA-----QGI--L--M-PKRPIGGAGRGRGRGRGGFRGAPRRPVR-FT-NQ---MQR--PN........K.- 435
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p7 end p1 start p1 end p6 start Vpr binding p6 end, Gag end
Vpr binding

H1B.FR.83.HXB2 ANFLGKIW..............PSYKGRPGNFL..Q....SRPEPTAPPEE...........SFRSGVE.........TTTPPQKQE.............PIDKELY.PLTSLRSLFGNDPSSQ* 500
H1A1.UG.85.U455 --------..............--N-------P..-....---------A-...........I-GM-EK.........M-S-A.---.............LK-R-.QT--V--K-------L--- 494
H1C.ET.86.ETH2220 -----RL-..............--N--------..-....----------S......LRPEPTAPPPES.....FRFEEA--SP---.............LK-R-.A..----K------HLL-- 505
H1D.CD.84.84ZR085 --------..............XFPQ-KA-ELSSE-....T-ANSPTSR.............--GF-E-..........I--S----QK...........DK-----.--A--K-------L--- 503
H1F1.BE.93.VI850 --------..............--N--------..-....---------A-...........--GFRE-..........I--SP---.Q............K-G---P--A--K-------...- 492
H1G.SE.93.SE6165 --------..............--N--------..-....N-T------A-...........-LGF-E-..........IA-SP---.............MKE----.-..--K----S--...- 496
H1H.CF.90.056 --------..............--S--------..-....---------A-...........--GF-E-..........M--SP---.Q...........LK---..P--A-------S--LL-- 501
H1J.SE.93.SE7887 --------..............--S--------..-....---------A-...........-LGL-E-..........I.-SP---.............-K-----.-----K----S--L--- 498
H1K.CM.96.MP535 --------..............--H--------..-....---------A-...........--GF-E-..........I--SPR--.............TK---QSP-----K-------L--- 496
H101_AE.TH.90.CM240 --------..............--N-------P..-....---------A-...........NWGM-E-.....ITGEEI-SLP---.............QK---HPP--V--K-------L--- 504
H102_AG.NG.x.IBNG --------..............--S-------P..-....---------A-...........--GM-E-..........IP-SPQ--.............-R--G--P-----K-------...- 493
H1N.CM.95.YBF30 ------S-..............SPF-------PQTT....T-K------L-...........-YGFQE-.....KSTQGKEMQEN--.............RTENS--P----------------- 513
H1O.BE.87.ANT70 ------Y-..............-PGGT----YV..-....RPAH-S---M-............EEVKGQ..........ENQE--GG...............PN---.-FA--K----T-...-- 499
H1O.CM.91.MVP5180 ------Y-..............-PGGT----YV..-....KQVS-S---M-............EAVKEQ..........ENQS--GD...............QE---.-FA--K----T-...-- 499
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ------V-..............-LS-------PQTT....T-K------I-...........-YGYQE-........K--QGTERE-KE...........KTESS--P-----K----S---L-- 512
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 V-----L-..............--SQ------P..-....---------I-...........--GFQP.........K--QKQEDR-ED...........KTENK--P-----K-------L--- 504
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 V-----G-..............--RS------V..-....N-T------A-...........-YGYQE.........KEKN.QEE--..............EGNR--P-----K----S------ 507
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ------L-..............--S--------..-....K--------I-...........--GFRE.........EEPAQKEEVKSE...........ETENK--PQ----K-------L--- 500
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 I-----N-..............-PWG-----YV..-....G-K------M-...........--GFQE..........EKKVKEEV..............REESKPPS-----K----------- 492
CPZ.CD.90.ANT V-----PT.............PTWWGC-----VQKE....EVV------I-.............IYQE..........EHKRT--G..............LKGE-ELP-SY--K----K-...-- 523
CPZ.CM.98.CAM3 ------G-...........SPWSGGSK------..-....G-K------L-...........-YGYQE.......ATGKRQEEERE..............KEKEP--P-----K----S----E- 508
CPZ.CM.98.CAM5 ------D-...........SPWSGRSK-----P..-....GGK------M-...........-YGFQE...........--MEK-K..............EEKEP--PQ----K----S---LE- 503
CPZ.US.85.CPZUS ------H-..........SPSWSGGSK------..E....N-K------I-...........D-GYQE..........E-VTQE--..............GKE--PF.Q----K----S----E- 506
CPZ.GA.88.GAB1 V-----G-..............--RS------V..-....N-T------I-...........-YGYQE..........EEKSQE-K..............EGESS--.-P---K----S------ 509
CPZ.TZ.01.TAN1 V-----RT.PLWGCRPGNFVQNTPE--KAQEQET.A...QTPVV-----...................................LE..............MTM-GGF....--K-I--S-...-- 525
CPZ.GA.88.GAB2 V----GG-..............--RS------P..-....RKV------P-...........T-GYAE........QTQ-GKS--G-ES...........TTE--.SPLYP--K----S------ 508
H2A.GW.x.ALI -G---LGP...............WG.KK-R--PVTRV..PQGLT-----A-PAADLL.EQYMQQGRKQ..........REQRERPYKEVTEDLLHLEQGETPH--VTED-LH-N----K-...-- 522
H2B.GH.86.D205 -G---LGP...............WG.KK-R--PMT-V..PQGVT-S---MNPAEGMTPRGATPSAPPA..........DPAVEMLKSYMQMGRQQRESRERPY--VTED-LH-N----E-...-- 522
H2G.CI.x.ABT96 -G---FGP...............WG.KK-R--PMT-V..PQGLT-S---MDPAVDLL.KNYMXLGRKQ..........KEQRNKPYKEVTXXLL.................H-S----D-...-- 510
H2U.FR.96.12034 VG---LGP...............WE.KK-R--PMA-V..PQGLT-----A-PAVDLL.TPTAPPADPA..........VDL...LKSYMQQGKKQKENRERPY--VTED-LH-N------...-- 523

p8 p1 p1 p6 PTAP motif PSAP in HIV-2 B, U Gag end
p6 end

MAC.US.x.239 -G---LGP...............WG.KK-R--PMA-V..HQGLM------DPAVDLL.KNYMQLGKQQ..........REKQ.............RESREKPY--VTED-LH-N----G-...-- 511
SMM.US.x.H9 -G---LGP...............WG.KK-R--PMA-M..PQGLT---X--DPAVDLL.KNYMKVGRRQ...........................RENRERPY--VTED-LH-N----E-...-- 508
STM.US.x.STM VG---FGP...............WG.KK-H--PMA-I..PQGLT------DPAADLL.RSYMQLGKKQ...........................RESRKTPY--VTED-LH-N----E-...-- 508
MNE.US.x.MNE027 -G---FGP...............WG.KK-R--PMA-M..HQGLT------DPAVDLL.KNYMQLGKQQ...........................RESKRKPY--VAED-LH-N----E-...-- 507
DRL.x.x.FAO V----NTPW...............GS-K-R--PQASLT......-S---LPGYLQEDPAER.MLQKY.........MEQGAQQK.........RQQRQQQQKRGPYEEAYN--S----S-QL.-- 522
MND_1.GA.x.MNDGB1 V----YGPW...............GPSK---YPAQEVT......-----L-EKPLQKTLS.........................T.YQKLGRGLRQ..KMKEEKREEDFH--ST--QE-...-- 503
MND_2.GA.x.M14 V----NAPW...............GS-K-R--PAMPLT......-S---MPG.M.EDPAEK.MLLDY.........MRKGQQQRA.......A.KETKQEKDKGPYEAAYN--S----T-QL.-- 519
MND_2.CM.98.CM16 V----NTPW...............GS-K-R--PAMPLT......-----MPG.M.EDPAER.MLLDY.........MKKGQQQKA.........ESKQEKKERGPYEAAYN--S----T-QL.-- 518
MND_2.x.x.5440 V----NTPW...............GS-K-R--PAMPLT......-S---MPG.L.EDPAEK.MLLDY.........MKKGQQQRA.......AA.GAQKEEKKGPYEAAYN--S----T-QL.-- 519
TAL.CM.01.8023 ------AFL...........GKIPPVKG-R--PVV-........-----I-PLTASWQE.GTTTWTPPT.....KDAAAP..................KQQTRE...SLYP--A----D-...-- 532
TAL.CM.00.266 ------SFL...........GKIPPVRG-R--PVV-........-S---I-PLTASWQE.GTTTWTPPA.....KKPQE...................TTTTRE...SLYP--A----D-...-- 528
TAN.UG.x.TAN1 -----RMP...............TWGTK-R---EQGGAV.....-----M.PAHGFPTGSP........AAGAYDPARKLLEQYAKKGDQLR......KQKEKELED..Y.--S----G...D-- 524
VER.KE.x.TYO1 V----YGR...............WMGAK-R--PAATLGAE....-S---.PPSGTTPYDP................AKKLLQQYAEKGKQLREQKRNPPAMNPDWTEG.Y.--N----E-...-- 520
VER.DE.x.AGM3 V----YGR...............WMGAK-R--PAATLGVE....-----PPSPYDP....................AKKLLQQYADKGKQLREQRKKPPAVNPDWTEG.Y.--N----E-...-- 522
VER.KE.x.9063 V----YGR...............WTGTK-R---AATHGVE....-S---PPTPYDP....................AKKLLQQYAEKGKQLREQGKRTPPTNPDWAEG.Y.--N----E-...-- 520
VER.KE.x.AGM155 V----YGR...............WMGTK-R--PAATLGAE....-S---.PPNNSTPYDP................AKKLLQQYAEKGKQMRNQNRNPPANNPDWNEG.Y.--N----E-...-- 521
GRV.ET.x.GRI_677 -----YGH...............WGGAK-R--VQYRGDTVGLE.-----M-TAYDP....................AKKLLQQYAEKGQRLREEREQTRKQKE--VED.V.--S----G-...-- 514
SAB.SN.x.SAB1C V----FGP...............WGR-K-R--PLTSIR......-----M-RDYSRPEENWYAD-PPTRGPGPDDPATALLKQYAVQGKRQKQQWQNHSPQQSPYEEA.YS-------E-...-- 555
RCM.NG.x.NG411 V----NAPW..............K.Q-K-R-LPLTSLR......----GR-EGWNPQYDPA.EEMLRKY.....LAL.....GRQHKQEQRKENKEKV....GRAYEDA-S--N----S-...L- 522
RCM.GA.x.GAB1 I----RLPW..............G.Q-K-R--PLTSLT......-S--GM-SNYDPAEEML.KNYLRRA.....GEQ.....KRQ-RQEESKKREGAY........QEA----N----S-QL.-- 519
SUN.GA.98.L14 V----YGP...............WNR-P----PVM.........-S---L-D.LTLGNRMTPP.....Q.....SKAERALETYRLLGQGLRAQQKRK...ERG-CQ.EPCLN.M--PE-...P- 522
MON.NG.x.NG1 V----NPFG..............PG-RG-R--PVTSLQ......----A-PTXGXYKVNF.SPPVGPP-......TPAP-A-KETRK....................DLYP--A----D-Q-E-- 193
MON.CM.99.L1 V----NPFG...............P-KG-R--PLTSVQ......-S--TLPAGT.AEPVNLNQEIG.........SPK-G--KETRR....................DLYP--A----E-...-- 511
MUS_1.CM.01.CM1239 -----DPLG..............LQRR--R--PQTSLL......------QEGDLVNLSP..PVGPKDGA.............................SDRK....SLYP--S---QD--LEK- 506
MUS_1.CM.01.1085 V----DPFG..............LQ-R--R--PQTSLL......------QEGELVNLSP..AVGP-EGK.............................QDRK....SLYP--S---QD-Q-D-- 510
MUS_2.CM.01.CM2500 V-----GFG..............FH.RK-R--PVTSLM......-S---DTAEIVNFS.P..EVGPRK-N.......................QTPQAPPDRK....NLYP--S----D---E-- 519
MUS_2.CM.01.CM1246 V-----DLG..............FRSRK-R--PVTSLM......-----DTAEPVNFS.P..LVGPKE-P.........................PKDRKDRK....TLYP--S----D-Q-K-- 517
DEB.CM.99.CM40 -----NTP...............WASR--R---EGIG..KYI--S--....DQVYST.TRVPVQGQEN..........................NPQREETTRRGK-PD-MG-K----E-...-- 536
DEB.CM.99.CM5 -----NAP...............WASR--R---EGIG..KYI--S--....DQVYST.TRVPVQGERN..........................APQEDTTTRRGK-PD-MG-K----E-...-- 533
GSN.CM.99.CN166 LY--DLGRG..............R.RRA-R--PVTFLL......----A--EEPQQLNLST.PVGEPQS.....KGQ.....KEESRNT...................LYP--S----E-...-- 513
GSN.CM.99.CN71 L---DLGRG..............R..RA-R--PVTSLL......-S--A--VEPQQLNLSP.PVGEPQN.....KEQ.....KAEKRNT...................LYP--S----E-...-- 511
DEN.CD.x.CD1 V----NGLG..............RK.NP-R--VQYYPQ.....MNQDL-WSPVRVQQQPQY.PQNFQEGG.........NRQSCQEDKRQNKQSHQEDEETTRE...SLYP--K----D-...-- 559
LST.CD.88.447 V----YGPW...............RS-P----PLMGGNAGVV..-S---M-RS.PTQ.AERALETYRN........LGQQLRR-Q-...............-PQKCVDEPCLSFFF-PD-...-- 513
LST.CD.88.485 V----YGPW...............RN-P----PLMGGNAGVV..-S---M-RN.STK.AERALETYRN........LGQQLRK-Q-...............VPQKCVDEPCLSFFF-PD-...-- 513
LST.KE.x.lho7 V----YGPW...............SSKP---YPLLGGAAGRI..-S---M-SA.PTK.AERALETYRT........LGQQLKR-Q-..............QVPQKCVDEPCLN.---PD-...-- 516
LST.CD.88.524 V----YGPW...............RN-PS---PIMGGAAGVI..-S---M-KVPPTR.AERAIETYRN........LGQQLRK-Q-...............VPQKCVDEPCLNFFF-PD-...-- 512
SYK.KE.x.SYK173 ------G-..............GVSRRP-A--PVRSE.......-S---L-DIEDGPWLTW.-AQMSQQ.....AQA.KAQNSPSKKPPTNREVLSPKESSGKE-TKSLYP--S----E-...-- 555
SYK.KE.x.KE51 ------G-...............GNRKP-A--PVMRET......-----A-DWPWQQQTWG.NYA-PQQKHIAMATPLQPQSSP-TVKDLLVPGKPSEKKEEM--KGPLYP--Q----D-...-- 562
COL.CM.x.CGU1 -----ATR...................GVEL...........QTAIF--KMS............................................KDLP-RREKGESLYP--K----D-...-- 483
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Pol
Gag-Pol TF start Gag-Pol TF end protease start

H1B.FR.83.HXB2 FREDLAF.....LQGKAREFSSEQT....RANSPT...........RRELQVWGRDNNSP..........................SEAGADRQG..TVSFNFPQVTLWQRPLVTIKIGGQLKEALLDTGADDTVLEEMSL....PGRWKPKMIGGIGGFIKVRQYDQIL 118
H1A1.UG.85.U455 ---N---.....Q--E---------....------...........S-N-WDG-K-DLPC...........................-T--E---..-D--S---I---------V------I--------------DIN-....--K----I----------------- 117
H1C.ET.86.ETH2220 ---T---.....Q-------P----....------...........-ESQTRANSPTTRE.................LQVRGSNTF-----E---....-L----I--------------------------------IN-....--K---------------------I 125
H1D.CD.84.84ZR085 ---N---.....P----G-L-----....------...........S-SFGFGEEITP-X.........................ETGTEGQ---..---LS---I------V------------------------DIN-....--K-------------------H-- 119
H1F1.BE.93.VI850 ---N---.....Q--E--K-P----....------...........S---R-QRG--PLS...........................----E-R-.TVP-LS---I---------------I---------------DIN-....--K---------------K---N-- 118
H1G.SE.93.SE6165 ---N---.....Q--E--------D....-T----...........C-KPR-RRG-SPL-...........................---DEGK-..AI-L..--I---------V------I---------------IN-....-----------------------VP 115
H1H.CF.90.056 ---N---.....Q-RE--K--P--A....-T----...........S---R-RRG-DPLS...........................----AEGQ..GT-LS---I---------V--E---R---------------IN-....--K------------------E-VA 117
H1J.SE.93.SE7887 -------.....Q-RE---L-P---....------...........S--PRARRG-.PL-...........................-T--EG--..---S----I----------R-----R--------------DID-....-RK------------------NEVP 116
H1K.CM.96.MP535 ---N---.....P--E---------....------...........S---R-R-G--PLS...........................---DQ---.TEP------I------I----V----R---------------IN-....--K--------------------V- 118
H101_AE.TH.90.CM240 ---N---.....Q----G-------....------...........S-K-GDG----......................GGRDNLLT----E---.TSS--S---I---------V---------------------DIN-....--K---------------K------ 123
H102_AG.NG.x.IBNG ---N---.....Q--E--K------....GT--S-...........S---WDG---...........................TSL-T--TEG--.AIS------I---------VR-E---I--------------DIN-....--K---------------------- 118
H1N.CM.95.YBF30 ---E-VS.....--RET-KLPPDNNKE..--H--A...........T---W-S-G......................EEHTGEGDAG-P-E--EL.SVPT-----I------VI-V---KEVR------------I--LQ-....E-K-------------------N-T 125
H1O.BE.87.ANT70 --QI--S.....GGHE--QLCA-TS....TPI---...........................................DGGGSEGTG-S-TE-GPERAL-VCL--IP--D--I--ARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K---------------KE--NVT 114
H1O.CM.91.MVP5180 ---V--S.....GGHE--QLCA-TS....VPI---.........................................NGGGSEGTRE--SEGGSGR.AVP.ICL--IP--D--I--A-V--H-C-------------NNIQ-....E---T-------------KE-NNVT 114
CPZ.CD.90.ANT ---TDPH....VVGVQT--LCA-GGSS..G---S-...........H-D-.............................SGGAQED--GSQGGG-..-T-LV--EIP-----MMEVL-Q--KCQ-----------V-GIH-....Q-N----T--------S-Q--NKVP 118
CPZ.CM.98.CAM3 ---R-VS..VERGIKET--LPAG-E....GTH-SA...........P---W-S-SNR.........................KETGGGE-EGKGT.PVS-V-L--I-------LGV--E---I------------IDNVQ-....T-K-R-------------K---N-A 123
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---G---.....P-RE--QLCT--D....------...........S---W-PRE............................GEEPRGTGRGEQ.TIP-S----I-------IPVR-E---C------------IQDIQ-....Q-I---------------K---NVS 117
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---G--S.....--RE--K-PPDNNKE..-----S...........N---W-S.......................GGEDHTGDREGRK-E--EL.SVPTL----I------IL-V----EI-------------I--IQ-....E-K---------------K---NVI 124
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---T---.....-P----KL-----....--H--A...........N---W-SAK........................NHPETGGQGR-Q--EQ.AVP-L----IS-----I----V--Y--G-------------DLE-....G-----------------K---N-P 121
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---T---.....Q-------P--E-....-T--S-...........N---R-Q-GGTCP........................EGG--ERG--EQ.AVS-A----IS-----V--VR-E-------------------IE-....G---------------------NVT 121
CPZ.CM.98.CAM5 ---G-VS..VEREIK-T--L-AGRE....GTH-S-...........HG--W-S-NN-.............................G-KEGGEGT.PVS-I-L--I-------LGV-VE---I------------IDNVQ-....T-K-R-R-----------K---N-V 119
CPZ.GA.88.GAB2 --GG---.....PERE---L-PKEG....GT--S-...........S-D-R-CRA-T.........................DRKE--G-GEYNRKGEP-LS---I-------LPVRVA---C-------------DNIQ-....E-K-R--L----------K---NVE 121
CPZ.GA.88.GAB1 ---R---.....P-RE--QLCA--N....-T-G--...........D---W-P-GR.............................EEPGEERGRE.QSI-T-L--I-------IPV-VE---C------------I-RIQ-....Q-L---------------K-F-NVH 116
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --KK--S.....-G-E---LCAR-E....GT--S-..............YGILRIS.........................GGEESQGG-EGGEQ.AA-------I-------IPV--E---I------------I-DLN-....--K-S-------------K-FERVN 117
CPZ.TZ.01.TAN1 ---T.HP....LVGVQT--LCA-HPR...EREGSG...........AGD.............................STDTSGANCPTTG-DDE....RRVL---N-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNIK-....K-Q-T--T-------VP-SE-YN-P 114
CPZ.US.85.CPZUS ---T-VP.IVERGIKET--LPGK-E....G-H-S-......................-RGFRVS.................RRDSDTGETGKGK-..AL-A----I-------LR--VA--IV-------------DNIQI....E-T-R---M---------K---HVN 120
H2A.DE.x.BEN --VGPTG.......KE-SQLPRDPSPSGADT--TS..............GRSSSGTVGEIYAAREKAEGAEGETIQRG..DGGLAAPR-ER-TSQRGDRGLAA--FS--K--V--AY-ED-PV-V--------SIVAGIE-....GDNYT--IV-------NTKE-KNVE 143
H2A.SN.x.ST --VGPMG.......KE-PQ-PCGPNPAGADT--TP..............DRPSRGPTREVHAAREKAERAEREAIQRS..DRGLPAARETR-TMQRDDRGLAA--FS--K--V--AHVE--PV-V--------SIVAGVE-....GSNYS--IV-------NTKE-KNVE 143
H2B.GH.86.D205 --VRTLG.......KE-SQLPHDPSASGSDTICTP......DEPSRGHDTSGGDTICAPCRSSSGDAEKLHADGETTE.........REPRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAC-E--SV-V-----V--SIVAGIE-....GSNYT--IV-------NTKE-KDVE 144
H2B.CI.x.EHO --VRPLG.......KE-SQ-PRPG-P.GDS-ICAP......DEPSI-HDTSGCDSICTPCRSSRGDAKELHATREEAE.........GEQRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAT-E--SV-V--------SIVAGIE-....GSNYT--IV-------NTNE-KNVE 143
H2G.CI.x.ABT96 --VWTLG.......KE-SQLPHDPSPSGSDSI-T-.................D-PSSRPTEELHAXGEEAKGA................EKQTLQGGDRXXAA--LS--R--V--AY-ES-PV-V--------SIVAGIE-....GSNYS--IV-------NTKE-KNVE 126
H2U.FR.96.12034 --AWPLG.......K--SQLPHGPSPAGTDP---S.......SRTSSGSADPDSPSSGPSSGSAKELHATGQETKGE............QRETIQGGDGG-AA--FS--K--I--AY-E--PVKV--N-----SIVAGIK-....EPYYT--TV-E-E---NTKKFHNVN 140

Pol p15 start (-1 from Gag) p15 protease
MAC.US.x.239 --PWSMG.......KE-PQ-PHGSSASGAD--CSP.....................RGPSCGSAKELHAVGQAAERKAE........RKQREALQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE 130
MAC.US.x.EMBL_3 --PWSMG.......KE-PQ-PHGSSASGAD--CSP.....................RGPSCGSAKELHAVGQAAER............KQREALQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE 126
SMM.SL.92.SL92B --PWPMG.......KE-SQLPHADN..IIDTV-TP...................-SSSPDSQG...VSRESTEGKD............KEEQALQGGDGG-AA--FS-RR--V-RAL-E--PL-V--------SIVAGIE-....GPGYT-RIV-------NTKE-RTVK 123
STM.US.x.STM --LWPMG.......KE-PQLPHGPNTSGAD--C-S.....................RRPSCGSAEKLHAAGQEAER............EQE-TLQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GLQYT--VV-------NTKEFKNVN 126
MNE.US.x.MNE027 --LWPMG.......KE-PQ-PHGPNASGADT-CSP.....................RGPSCGSAKKLHAVGQTAER............KQKEALQGGGRG-AA--FS--R--V--AH-E--PA-V--------SIVAGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE 126
DRL.x.x.FAO ---YSLGQ......RETQ----GL....ADPI-SS...............IARIPPGG-GREDAPKVHGAGSSAEE.........TT-TTTAEE-PLRGGLQL--FS-RL--TTIVEVE--KV------------IQGLE-....T-K---QI------T-N----FNCE 132
MND_1.GA.x.MNDGB1 --VWPLGS......LQTG-L-GTR....GDS--S-.....................IRGETSAENSEHL............SEIRERAQAE-EG-EERGG-S--EYS-SR--IEEVSVD-VTIR----------IFN-RNI..KLK-N-Q--I------NLR-K---NVY 125
MND_2.GA.x.M14 ---CSLGQ......WQ-Q-L-CHA....TDPI-TP.................DA--GG-SREDVIRLYEKGA........TTEGSKGDQAGEG--SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDVD-....T-N---QI------A-R-K--FNCK 131
MND_2.x.x.5440 ---YPLGQ......WQ-Q-LPCHA....IDPI-TP.................DA-VGRPGRKDAVRLYEERA........TTEGSSRSPERGKE-SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLE-....T-N---RI------A-R----FNCK 131
MND_2.CM.98.CM16 ---YPLGQ......WQTQ-LPGDA....IDP-G-S.................NA--GRPSRENAVRLHEERA.........TAESGKQT-KE-E-SIRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLD-....K-N---QI------S-N-K-FFNCK 130
TAL.CM.00.266 ---VFFR......ENPTGQRTE-......FSSGA-...............IGTANRASHSIMAGGDYHVDP.............TSQ-.APRNNHNKGE-LSLFGQS--R--I-KVL-E--EV-V---------IIQVGEI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y-Q-QS-SA-E 127
TAL.CM.01.8023 ---GFFR......EDPPGQGTE-......LPSGA-...............HRTADRASHSIMAGGDYHMDP.............SDQGCRSTQATDEGE-LSLVSQS--R--I-KVL-E-REV-V---------IIQ-GDI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y-Q-QS-TGVE 128
TAN.UG.x.TAN1 ---NANLG.....NKA-QF-RARRSRSDGSPDACARI..........PHRFASCGSIRPSQETAGAVCQ................KG.RSIEKAEGEGTGGL-LEFP--R--MSK-Y-Q--PVQV---------IIK-EDI..HLE---R--VV-----G-S-K---N-- 136
VER.DE.x.AGM3 --VWPVD......GSETQK--RRYSWGGANCAPS-ES...................IRPCKEAPAAICRQ.........GEAVEGTK-KTTSSESRLDRGIF-EL.P--R--IK-VY-E-VPIR----------IIK-AD-..QLS-T----I------GLN-KE-SDRE 133
VER.KE.x.9063 --VWTVD......GD-TEKL-RCHSWSGTERAPS-DT...................IRPSKEAPAAVCRE.........GKTVEGTR-ENTTNKSRLGGRIF-EL.P--R--IK-VI-E-VPVKV---------IIK-TDI..QLT-P-R--V------GLN-KE-SNVE 133
VER.KE.x.AGM155 --VWPVD......GD-TKK--RSHSWGGTKCAPS-EQLYT................LRPSKEAPAAVCRE.........RETNEKSEQKPPSE-SRLERGIF-EL.P--R--IR-CI---TAVK----------IIKDTD-..QLR-S-R--IV-----GLN-KE--NVE 136
VER.KE.x.TYO1 --VWTVD......G--TEK--RRYSWSGTECA-S-ERHHP................IRPSKEAPAAICRE.........RETTEGAK-ESTGNESGLDRGIF-EL.P--R--IK-VY-E-VPIK----------IIK-ND-..QLS-P-R--I------GLN-KE-NDRE 136
GRV.ET.x.GRI_677 --VWPLG......RSETKK-CAI-RRHSWSGTNSPPNGNS................LR-SKEAPPAVC.R.........EGTAPERG-RTDKETEGERSGGC-LELP--R--MKRVI-E-TPVQ----------IIQ-KD-HFPPHKP-RS-VV-----G-H-KE-QGVQ 138
SAB.SN.x.SAB1C --VWPLG......-RETQ--P-DLHQTNSSP-GTGLQQAGG.KLVC-QTSDQRT-ARR-SNSPVKAVCCS.........GETAETAVAKPLATTEPLRGGLQL---S--R--MK-VY-E--KVT---------S-IQGIE-....GDN---RI------C-N-KA-HNQE 150
RCM.NG.x.NG411 ---CSLE......A-ETE-P-LDFLETYCSRER..............GRMESPV-SSRRDAQEIPSIGE..........TAQTGAEEREQGESGESLRGCVVL--FS--K--VTWVE-E--KV---------G--IQNLD-....GEN----I------Y-N-K-FNHCK 136
RCM.GA.x.GAB1 ---TPLGS......-E-E-L-FDFLDS.....................LCSRD-EQLRPCRRDAKELSEEGR.......GTKETTEAGREQEER-SISG-L-L--FA--K--TTIAQ-E--KV-V----------I-GIE-....GND-T--I------Y-N-K--KNCE 132
SUN.GA.98.L14 --VWPLE......--A---L--HAFC.....................SASRGSDIGEQNDTTPVKGRESSGD.......LQTVRTGPQST-EEE-KGGM-GAMLEYA-SR---EKVF-N--PVT----------IVS-D-V..SIE-H---RVV-----Q-R-KE-ADVF 134
MON.CM.99.L1 ---SFRS......-EG-K-LP-HLCAA................................QRTDSASRDCGASQ......SQ.PRDWFPEDG-PK-DEAG-LSLLSIS--G--IRSVL----KVSM---------IIQDQHV..NLGEN-T--VV-----M-E-K--KA-Q 123
MON.NG.x.NG1 ---SFWPR.....-EG-K-L--NLLAA........................NSPSGT-PXGXQGELLTSSGTTRDP............SADSPE-DEEG-LSLLSIP--G--VR-VE-A--SVSM----X----IVQXQDI..NLGEN-T---V-----L-Q-K-FKGVT 127
MUS_1.CM.01.CM1239 --GSSWP.....PEKE-K-LPPDLAFT........................NGPARAGGRP.GQSLPASGSQGW...................SERQEE-LS--VIS-SG--IREVM-E--VVHM---------IVQDSNI..QIDKP-N--LV-----N-S--E-RGVQ 119
MUS_1.CM.01.1085 --GS-RP.....PEKE-E-LPPDLSLA........................NCSARTGGGI.GQSLSSSGSRGG...................ETGQEE-LS--VIP-SG--VRPVE-E--VVSM---------IIQDAHI..HLE-P-N--SV-----N-S-KE-RGVQ 119
MUS_2.CM.01.CM2500 ---RFR......-PQE-E-LPCYIAHA........................ISSPRYSRD..SQLLPRGGSTEGE.............PNPPSPTGQEE-LS--VIP--G--IR-VMVH--PVSM---------IIQ-SEI..EIDKE-T--VV--L--L-N-K--KAVK 123
MUS_2.CM.01.CM1246 ---GSRL.....PVSE-E-LP-YIAHA........................YGTPRYSRA..GELLPTS.RAQG..............RATQG-ERQKD-LS--VIS--G--IK-VD-N--PVSM---------IIQDSDI..KIS-ELT--VV--L--L-N-K--KGVI 122
DEB.CM.99.CM40 ---YSLG......LQETQ-L-RRNWEV......................HPGEHSRSGILDYQGTSTGAGEQPPE..............-GNNEEREVPG--GAEIS--R--MT-VH-E-RKVQV-I-------IIS-KDI..DLEAP-T--TV--L----N-KC-PG-E 126
DEB.CM.99.CM5 ---CSLG......LPETQ--FGRDWEI......................HPREHSRSGLFNNQGTCARGKECSPG..............-HND-EREVPR--GAEIS--R--MTAVYVE-KRVQV-I-------IIS-KD-..DLDAP-T--TV--L----N-KC-PG-E 126
GSN.CM.99.CN166 --PWPGA......PPSPQ-L--NFPAANSPGG..................GGRTPAAQ-LDTSRGTPEQGTEGG.....................EQEH-LSL-VIS--G--MKEVS----VVSM---------IVQDSAI..ELDTP-T---V-----L-Q--EHKHVE 123
GSN.CM.99.CN71 --PWPGA.......TSPQ-L--NFPAAISPGG..................GGGTPAAQPVSAGGGAPEQGAEGR.....................KEEH-LSL-VIS--G--MREVSM---VVSM---------IVQ-SAI..ELDTP-T--TV-----L-Q-KEHRHVE 122
DEN.CD.x.CD1 ---WSWE......EESSQ-LCTVLPSDESGFA................MEPSE-PAATTVPTKFSRGGKQTILS.....GRQEAEQAVPSGG-GDNEGE-LS-VE-S--R--IGQ-WVQ--RV-V-I-------IIA-QDI.NLGTEG-I--TV-----Y-N-QA-PG-E 142
LST.CD.88.447 --LWTLE......EWSS-KL-FDGGECRSST....................ISSPNGEE-NTSRESLRNIQEP.......RTTAEEAT-...DPTEMCGRAMPEFLL-SR--IEN-LVN--PVS----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q-R-KE-KDVF 132
LST.CD.88.485 --LWTLE......EWSS-KL-FDGGECRSST....................ISSPNGKELNKSRESLRNIQEP.......RTTTEEAT-...GSTEMCGRAMPEFLL-SR--IEN-LVNR-PVS-----R----IFS-N-V..KIE-PYT-RVV-----Q-R-KE-KDVF 132
LST.CD.88.524 --VWSLE......EWTF-QL-NHGRGCRSDS...................FSATHGESASNKSREGNRDIQEP.......RTTTEEATT...SSTEVCGRALPEFLL-SR--IEKVLVN--EVT----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q---KEFRDVF 133
LST.KE.x.lho7 --IWSLE......-QTS-QL--TGRSCRENS....................ISSPNGECSNKSRESTGDLQDF.......RTTAEKAA-A..SPTEMCGRALPEFTL.SR--IES-LVN--PVS----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q-R-KE-RDVF 132
SYK.KE.x.SYK173 ---RMGG.....--EAPSQLP--ERAICSPS...........GGHR-WAMAHMVSTDEPTSTSEGTELSLEETP......HQQGSALAE-EQWE-GDQE-LSLS-LS--R--MIEVDVE-D-VQM-V-------IIR-EDI..QLHQP-S--IV--L--N-T----RN-R 146
SYK.KE.x.KE51 ---RVGE......-ETPSK--CDEGDTNSPT......SGGLAMAATDMGKLCFTPTEAHSNGHPATATVLSKDSQ....GPLGPWETFREER-DEGEGT-LSL-SIS--R--MME-NVE-TKVTM---------IIR-QDI..QLHQP-T--IV--L--N-R----N--R 152
COL.CM.x.CGU1 --.................GNQGGGATDSH.................................................LPPEDEQRP..-TQE-EGGE-LSLLE-S-RR--I-IVEVE--KCQ-----------FK-EDV..QLT-A-TAVQ-Q----A-R-K--RDKI 100
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protease end p66, p51 RT start M41L D67N D110 catalytic site
K70R

H1B.FR.83.HXB2 IEICGHKAI.....GTVLVGPTPVNIIGRNLLTQIGCTLNFPISPIETV...PVKLKPGMDGPKVKQWPLTEEKIKALVEICTEMEKEGKISKIGPENPYNTPVFAIKKKDSTKWRKLVDFRELNKRTQDFWEVQLGIPHPAGLKKKKSVT......VLDVGDAYFSVPL 274
H1A1.UG.85.U455 -----K-T-.....----------------M------------------...------E-------------------T---N---------------------------------------------------------T----------......------------- 273
H1C.ET.86.ETH2220 -----K---.....----------------M---L-R------------...--------------------------TA--E---Q-----R----------------------------------------------------------......------------- 281
H1D.CD.84.84ZR085 ---------.....-----------------------------------...--------------------------T----D--------R----------I---------------------------------------------I-......----------I-- 275
H1F1.BE.93.VI850 ---------.....----------------M-----------V------...--------------------------T---L-----------------------------S--------K-----------------------------......------------- 274
H1G.SE.93.SE6165 ---S-K---.....--I------I------M------------------...-----------R--------------T---K---E----------------I-----------------------------------------------......------------- 271
H1H.CF.90.056 -----K---.....----------------I------------------...--------------------------T-------------R-------S--I----------------------------------------------S......------------- 273
H1J.SE.93.SE7887 ---E-K---.....----I-----------M---L--------------...------------I-------------TQ--A---E-----RV---------------------------------------------------------......------------- 272
H1K.CM.96.MP535 -----Q---.....-----------------------------------...--------------------------T------------------------------------------------------------------------......------------- 274
H101_AE.TH.90.CM240 -----K---.....----------------M---------------D--...--T-----------------------T---K---E----------------------------------------------------------------......------------- 279
H102_AG.NG.x.IBNG -----K---.....----------------M------------------...--------------------------TD-----------------------------------------------------------------------......------------- 274
H1N.CM.95.YBF30 VD-Q-R--V.....-----------------------------------...-------------------T---E--R-------------R----------I-----------------------------------------Q-----......----------C-- 281
H1O.BE.87.ANT70 V--E-REVQ.....----------------I--GL-----------AP-...------------------SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-------G-----------------E-----------G---Q-Q---......----------C-- 270
H1O.CM.91.MVP5180 V-VQ-KEVQ.....------------L---I--GL-----------AP-...------------------SR---E--TA--Q---Q-----R----------I-------------------------------------G---QRQ---......----------C-- 270
CPZ.CD.90.ANT -Q-GDRTVL.....A---L--N--------V-CLL---------KV---...-----E-----R------SK---E--K---DKL-A-N---R---D------I-------TS--------------------I-----------Q-----......----------I-- 274
CPZ.CM.98.CAM3 ---E-R-TT.....----------------I------------------...-----------R-------A------T---Q---------R----------I-----------------------------------------------......----------C-- 279
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---E-K-VQ.....----------------I--------V----S----...-----------RI-----SA------T---Q--------------------I--------S--------------------------------E-----......----------C-- 273
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---Q-K--V.....----------------F-----------------I...-----------R--------------T-------------R----------I-----------------------------------------------......----------C-- 280
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---G-K--L.....----------------I------------------...--Q-----------------------T-------Q-----R------------------------------------------------------R---......----------C-- 277
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -D---KR-V.....----------------I------------------...--S--------R-----------R--T-------------RV---------I-----------------------------------------Q-----......----------C-- 277
CPZ.CM.98.CAM5 ---E-R-TT.....----------------I--------------V---...-----------R-------A------T---Q--------------------I-------------------------E---------------------......----------C-- 275
CPZ.GA.88.GAB2 ---E-KRVE.....S---------------V---L-----------TP-...-------T---R------SK---E--T---R---------R----------I---R-------------------------------------------......-P--------C-- 277
CPZ.GA.88.GAB1 ---E-R-VV.....----------------I---L----V----S----...------------------SA------T---Q--------------------I-----------------------------------------------......----------C-- 272
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---E-K-IT.....S---------------V--KL-----------D--...K-F---------------SK---E--T---K--------------------I-------------------------E---------------------......----------C-- 273
CPZ.TZ.01.TAN1 VQ-GNKEVR.....A-----E--I------I-K-L------------V-...K-Q--E------------SK---E--T---KTL-------AV---------I-------TS--------------------L----------R-RNM--......----------I-- 270
CPZ.US.85.CPZUS ---E-R--Q.....-S--------------I-------------S-K--...--R--------R-------A------T---Q--------TRV---------I-------------------------------------------R---......----------C-- 276
H2A.DE.x.BEN -KVLNKRVR.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...K-T----K---RL------K---E--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A---RIS......I---------I-- 299
H2A.SN.x.ST -RVLNKRVR.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...KIM----K----LR-----K---E--K---EK--R--QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A---RI-......----------I-- 299
H2B.GH.86.D205 --VV-KRVR.....A-IMT-D--I--F---I-NTL-M-----VAKV-P-...K-E----K----IR----SR---L--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T--NX-------XAE-RRI-......-I--------I-- 300
H2B.CI.x.EHO --VV-KRVR.....A--MT-D--I--F---I-NSL-M-----VAR--P-...K-Q---EK----IR----SK---L--K---EK-----QLEEAP-T----S-T-------KN---M-I-------V--E-T------------AS--RI-......------------- 299
H2G.CI.x.ABT96 -KVV-KRIQ.....A--MT-D--I--F---I-VKL-MS-----AKV-P-...K-R---------IR----SK---Q--R---DK--Q--QLEEAP-T------T-T-----KN---M-I------RV----T------------AE-RRI-......---I------I-- 282
H2U.FR.96.12034 -KVL-KTIR.....--IMT-D--I--F------EL-MS-----GKEAL-...IGG----K----LR----SK--LE--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----S------------AE--RI-......----------I-- 296

protease p51 RT start D catalytic site
MAC.US.x.239 --VL-KRIK.....--IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-A----K----L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----T------------A-R-RI-......---I------I-- 286
MAC.US.x.EMBL_3 --VL-KRIK.....R-IMT-D--I--F------AL-MS--L--AKV-P-...K-A----KV---L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-IH-----RV--ELYRSPIR-------A-R-RI-......---I------I-- 282
SMM.SL.92.SL92B --VL-KVIR.....E-LMT-D--I--F---I-AAL-VS--Y-VAKV-YT...K----E-----RL-----SK---Q--T---EK-----QLERAP-T------T------NKD---M-I-------M--E-T-------------EMERI-......---I--------- 279
STM.US.x.STM --VL-K-IK.....--IMT-D--I--F------AL-MS----VAKV-P-...K-T----K----I-----SK---E--K---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A-RRRI-......----------I-- 282
MNE.US.x.MNE027 --VL-KRIK.....--IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-T----K----LR----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T------------A-R-RI-......----------I-- 282
DRL.x.x.FAO -K-A-KITH.....AS--------------V-CKL-A-----V-QV-P-...K-T---------I-----SK---E--K---EQ-----Q--R------------C-----G----------Q---A----F---------G---ACEQI-......----------C-- 288
MND_1.GA.x.MNDGB1 V--R-KGTF.....----I----ID-----IMEKL-GK-ILAQLSDKIP.ITK------V---RI-----SK---VG-QK--DRL-E-----RVD-G-N----I-------KNE----I-------L----H-L---------I--C-RI-......---I------I-- 283
MND_2.GA.x.M14 -TVA-KSTH.....AS--------------V-KKL---------K----...K-T--------RI-----SK---L--QT--D---------R------------C-----G-S--------Q--RV----F---------G---QCEQI-......I--I------C-- 287
MND_2.x.x.5440 V--A-KITH.....AA--------------V-KKL---------K----...K-T----T---RI-----SK---L--Q---NQ--------RV-----------C-----G-S--------Q---V----F------T--G---QCEQI-......---I------C-- 287
MND_2.CM.98.CM16 VT-A-KTTH.....AS----------V---V-KKL-------V-KV---...K-T----T----I-----SK---L--Q---SQ-----Q---------------C-----G-S--------Q---V----F---------G---QCEQI-......---I------C-- 286
TAL.CM.00.266 -QWENKR-R.....D---I----I--L---F-AKFSV---MVS-D-PIT...K----E-KEP--I------R---EG-QI-IDD-V-A-QLEEV-------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--PQM-QI-......---MK---Y-I-- 283
TAL.CM.01.8023 --WEHKR-R.....D---I----I--L---F-AKF-V---MVSTE-PVI...K----E-KEP--I------K---EG-QA-IDD-V-A-QLEE--------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--PQ--QI-......---MK---Y-I-- 284
TAN.UG.x.TAN1 VN-D-KETR.....-N--I----I--V---I-APL-AR-IMGQLNEKIP.ITK-Q-----S---L-----S-------T--TQAL--------V-G---------C-R---K-Q--M-I---A---A----F-------------R--QI-......---I----Y-I-- 294
VER.DE.x.AGM3 VRLEDKILR.....--I-I-S--I------I-APA-AK-VMGQLSEQIP.IT-----E-AR--FL-----SK------Q---DQL----------G--A------C-----KSQ--M---------A----F---------S-FE-MTEI-......---I----Y-I-- 291
VER.KE.x.9063 VK-EDKILR.....----L-A--I--------APA-AR-VMGQLSEQIP.IT-----D-AR--HI-----SK------T---EQL----------G--A----I-C-R---K-Q--M---------V----F------------Q-M-QI-......---I----Y-I-- 291
VER.KE.x.AGM155 VQLEDKILR.....----I-A--I------F-A-A-AK-VMGQLSQTIP.IT--R--E-AR--RL-----SK---I--Q---KTL-E---L-RV-GD-A------C-R---KSQ--M---------A----F--------------M-QI-......II------Y-I-- 294
VER.KE.x.TYO1 VK-EDKILR.....--I-L-A--I--------APAVPR-VMGQLSEKIP.VT-----E-AR--C-R----SK---E--Q---SQL-Q-----RV-G--A----I-C-----KSQ--M---------A----F------------R-MRQI-......--------Y-I-- 294
GRV.ET.x.GRI_677 VQLEDKIIT.....-SI-I-S--I------I-A-A-MK-VMGVLSSQIE.ETK-Q--E-K----L-----SR---E--T---KQ--E---L-R--G---------------K-Q--M---------A----F------------Q---QI-......-I-I----Y-I-- 296
SAB.SN.x.SAB1C VK-EDKTCK.....A-I---E---------V-A-L-V---LTQRE--PI...K-H----Q---RIR----SK---E--KA--EDL--Q-HLER--------------R---K-Q--I-M---Q---S----Q------------QQREQI-......---I------C-- 306
RCM.NG.x.NG411 -T-A-KTTH.....AH--------------V-SKL-AS------KA--I...K-E----Q---R------SK---E--T---NA--------R----------I-C-------------------------F---------G---QCRQI-......---I------C-- 292
RCM.GA.x.GAB1 ---A-KRTH.....AH--------------V-KKL-A-------Q---I...K-E--S-Q---R------SK---E--T---NA-------------------I-C-------------------------F---------G---QCERI-......---I------CL- 288
SUN.GA.98.L14 V--RDKT-T.....----------D-----I-SAL-GR-VLATLSEKIP.ITK----E-AA---------SR---EG-QK--DRL-A-----RAD-G------I-------KNE----I---V--GM----H-L------------C-QI-......-V--------I-- 292
MON.CM.99.L1 VIFEDREVW.....A--------I--L---V-AKM-V---MAAGGDLQPPSLE-T--A-KE---L-----SR---E--TQ-TQ--L-L-QLEPTE-N----S-C-------KS---M-I-------A----F------------E-MDH--......IV-MK--FY-I-- 282
MON.NG.x.NG1 VSFQ-KTVR.....X---L-X--I--L---V-SRM-I---MXQGIAQSP.SLT-T----K----L-----SK---E--TT-XR--IEL-QLEEAE-T----S-C---R---K----M-I-------A----F------------QNMANI-......IV-MK--FY-I-- 285
MUS_1.CM.01.CM1239 VSFNEKTIK.....A--------I--M---C-SKF-I---MIQEK--PI...K-A--E-AK--M-------Q------EG-VQQ-L-LDQ-EE---D----S-C---R---KS---M-I---Q--EA--E-T------------AEHEH--......IV-IK--FY---- 275
MUS_1.CM.01.1085 VCFN-KTIR.....A--------I--M---C-SKF-I---MIQGKL-PI...K-T--E-AK--M-------Q---R--ED-TQQ-L-V-Q-EE--------S-C---R---KS---M-I---Q--EA--ELA------------IEHEH--......IV-IK--FY---- 275
MUS_2.CM.01.CM2500 V-FNDKRI-.....A--------I--L---C-SKL-I---MVGGQL-PT...K-G--A-KE--M------SK---E--E--TQR-L-L-QLEET--Q----S-A---R---KS---M-I---K--EA----S---T-----S--S--AH--......IV-MQ--FY-I-- 279
MUS_2.CM.01.CM1246 VKFNEKRIV.....A----S---I--L---C-SKLEI---MVMAGQQLK.PTK-S--ERKK--M------SK---E--K--TQK-I-L-QLEEA--N----S-----R---K----M-I---K--EV--E-A---T-----S--AQ-AH--......IV-MQ--FY---- 280
DEB.CM.99.CM40 -AMANKV-V.....SDL---D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDYTP-...KL..-E-A----I-----SR---E--KD-LKP-IEA-Q-VPAA-T----S---V-----KS---M-I-L-A---A--EV----T-----SA-PQMEQI-......---LA---Y-IA- 280
DEB.CM.99.CM5 -KMADKV-V.....SD----D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDFTP-...KL..-E-A---RI-----SR---E--K--IRP-VEA-Q-VPTE-T---SS---V-----KN---M-I-L-A---A---V----T-----S--PQMEQI-......---LA---Y-I-- 280
GSN.CM.99.CN166 VIFNEKRIK.....A-----------L---C-SKL-V---MVQQK--PI...E-H--A-KE---I-----SR---E--TQ-TQ--LRL-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA-----------IPHPAGLEQKEHVTII-MK---Y-I-- 285
GSN.CM.99.CN71 VIFNEKRIK.....A-----------L---C-SKL-V---MVQQKL-P-...E-H--S-KE---I-----SK---E--TQ-TQ--L-L-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA-----------......LEQKEHVTII-MK---Y---- 278
DEN.CD.x.CD1 -KLMDKV-V.....D--------I--L---Y-SKL-V---MAVQQMRPQ.VT-------F---RI------T--L---QQ-V-Q-----RLE-AP-T--------V-P---K-QY-M-I---K--EA-----------------QQ-EHI-......---LK---Y---- 300
LST.CD.88.447 ---A-KTTV.....----L-----D-V---I--NV-AR-VLSQLSDKIP.ITK------C---R------SK---EG-QA--DRL--------ADAG------I-------KNE----I---Q--AL----H-----------I--C-Q--......-V-I------I-- 290
LST.CD.88.485 ---A-KTTV.....----L-----D-V---I--SV-AK-VLAQLSDKIP.ITK-R----C---R------SK---EG-QA--DRL--------ADAG------I-------KNE----I---Q--AL---LH-----------I--C-QI-......-V-I------I-- 290
LST.CD.88.524 -Q-A-KTTV.....----L-----D-V---I-NPL-AR-VLAQLSEKIP.ITK-H----C---R------SK---EG-QA--DRL-------PVD-G------I-------KNE----I---K--EL----H-L---------I--C-QI-......-V-I------I-- 291
LST.KE.x.lho7 ---A-KTTV.....----L-----D-V---I--AM-AK-ILAQLSDKIP.ITK-S----C---R------SK---EG-QA--DRL-------PVD-G------I-------KNE----I---K--EL----H-L---------I--C-QI-......-V-I------I-- 290
SYK.KE.x.SYK173 FTVVKPSGKRKQVE--L---------L---I--KL-VK-VMVQTAL-P-...K-S---DKEL-RL-----SV--LE--KA-VED-L-A-QLE-AS-T--------V-R---KK---M-I---K--EA----F---------G---RQ-.L-......II-LK---Y---- 306
SYK.KE.x.KE51 FQ-ERPDGRIKEVE-SL---------L---I-SKL-AK-VMIAQKL-PM...K-Q----KEL--L------R--LE--RA-VSD-LEK-QLE-AS-T--------V-Q---KL---MPM---K--EA--------------G--ST-R.M-......---LK---YT--- 312
COL.CM.x.CGU1 LKMG-KEYR.....-DI-I-H--I--V---M-KEGKLVVAQLSDR-PVT...K-T--E------------SK---EG-QK--ERL-A----E-AELG------I-C-R---KNE----I------------M---------G--IE-THI-......---I------I-- 256
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H1B.FR.83.HXB2 DEDFRKYTAFTIPSINNETPGIRYQYNVLPQGWKGSPAIFQSSMTKILEPFRKQNPDIVIYQYMDDLYVGSDLEIGQHRTKIEELRQHLLRWGLTTPDKKHQKEPPFLWMGYELHPDKWTVQPIVLPEKDS..WTVNDIQKLVGKLNWASQIYPGIKVRQLCKLLRG.TK 441
H1A1.UG.85.U455 --S------------------V---------------S--------------S-H------------------------A------A---S--FI-----------------------------Q------..--------------------A----K--------.A- 440
H1C.ET.86.ETH2220 --G-----------T----------------------P------PQ------AP--E----------------------AP-----E---K--F------------------------------Q------..----------------------------------.A- 448
H1D.CD.84.84ZR085 C-------------------------------------------I-----------EV---------------------A---K--E-----------------------------------S-T----E-..-------------------------K--------.-- 442
H1F1.BE.93.VI850 -K--K---------V--------------------------C----------MK--------------------------------E------F-----------------H------------Q--N---..--------------------------P-------.A- 441
H1G.SE.93.SE6165 ---------------------V-----------------------R------AN--EM---------------------A------E---K--F------------------------------Q--D-E-..-------------------------TH-------.A- 438
H1H.CF.90.056 -KE---------------------------------------------A---E---EM---------------------A------A---K--F----------------------------TVK------..---------------------N---K--------.A- 440
H1J.SE.93.SE7887 Y----------------------------------------C------K---ER--E------------------E---R--K---E---K--F------------------------------Q----ED..-------------------------K------K-.A- 439
H1K.CM.96.MP535 -K-------------------V-------------------H----------IK--EM-------------------P--------E---K--F------------------------------Q--D---..-------------------------K--------.V- 441
H101_AE.TH.90.CM240 --S-------------------------------------------------IK--EM-----K----------------------A---S--F-----------------------R------E------..--------------------A----K--------.A- 446
H102_AG.NG.x.IBNG -K------------V--------------------------A----------TK--E----------------------A------G---K--F-----------------------------VE------..--------------------A---IK---R----.A- 441
H1N.CM.95.YBF30 -K----------------------------------------T---------EKH-E-I---------------LA---EAV-D--D---K--F------------------------------K-----V..-----------------------R-K-----I--.-- 448
H1O.BE.87.ANT70 -P------------V---------------------------------D---RD--ELE-C------------PLTE--KR--L--E--YQ--F----------------------------S-Q--N--V..---------I----------Q--R--E----I--.-- 437
H1O.CM.91.MVP5180 -P------------V------V--------------------------D----S--EVE----I---------PLAE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--D-EV..--------------------Q--R-KE----I--.-- 437
CPZ.CD.90.ANT -Q------------V---------C----------------A------A---DKY-AVE-------------M--TA--EM--K-----QV---E------------Q--------------K-K---P-D..------------------------TK---R-I--.V- 441
CPZ.CM.98.CAM3 --N-----------V-----------------------------I---T---Q-H--LI---------------LRE--E-V-L------T--F------------------------------Q--Q-ET..-------------------------K-----IK-.-- 446
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -K------------V-------------------------------------AK----TV-------------D-T---Q-V--------H--F------------------------------K----EV..-----L---I--------------IK-----I--.-- 440
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --N-----------V---------------------------T----------N--EL-----------------T---EAV-R--S---T--F----------------------------T-Q-----T..-------Q-----------------K-----I--.A- 447
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --N-------------------------------------------------R--------------------K-E---N-V----A---K--F------------------------------Q----E-..------------------------IK-I-R----.V- 444
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --N-----------V-----------------------------------------E-I--------------K-EL--E-V----A---K--F------------------------------Q----E-..---------I------C------R-K-----I--.-- 444
CPZ.CM.98.CAM5 --N-----------V------V-------X------------------D-----H--LI-----------------K--E-V-L------T--F------------------------------Q--Q-EI..--------------------S----K-----IK-.-- 442
CPZ.GA.88.GAB2 --N-----------V-------------------------------V-D---QK--EL---------------SLEE--KRV-Q--E------F------------------------------Q--Q-EN..------------------------IK-----I--.A- 444
CPZ.GA.88.GAB1 -K-------------------V---------------S--------------EK----T----------------D---K-V--------K--F------------------------------Q----EV..---------I--------------IK-----I--.-- 439
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -P----F------------------------------S--------------TKH-E-I--------------P-EE--KRV----A---K--F----------------------------Q-K---QEV..------------------------IK-----I--.A- 440
CPZ.TZ.01.TAN1 -P------------L--N---K-F------------------------D----EH--VD---------I----NEEE--KL-KK------T---E-----Y-EK---M--------N-----N-T---PEQ..----H---------------H---TKE----I--.V- 437
CPZ.US.85.CPZUS -KE-----------V---------------------------------D-----H--VI--------------NLEK--E-V-L---Y--T--F--------E---------------------Q--Q-EI..------------------------IK-----IK-.A- 443
H2A.DE.x.BEN H----Q-----L-AV--ME--K--I-K--------------YT-RQV------A---VILI-----ILIA--RTGLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D---Q---C--W-T--KL-KLQ--Q--I..-----------V----A---S---TKH--R-I--.KM 466
H2A.SN.x.ST H----Q-----L-----AE--K--I-K-S------------YT-RQV------A----ILI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D--YQ------W-T--KL-R-Q--Q-EV..-----------V----A-------T-N--R-I--.KM 466
H2B.GH.86.D205 -PN--Q-----L--V--AE--K--I-K---------QS-C-Y--R-V-D----A-S-VI-I-----ILIA--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NDM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..----A------V----A-LF----T-HI---I--.KM 467
H2B.CI.x.EHO -P---Q-----L-AV--AE--K--L-K--------------YT-A-V-D----A-N-VT-I-----IL-A--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NNM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..-----------V----A-LF----T-HI---I--.KM 466
H2G.CI.x.ABT96 -V---Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-R-V-D----A-E-XIXI-----IL-A--RTDLE-DQVVLQ-KEL-NKX-FS---E-F--D--YQ-----XW-K--KL-K-N-X--ET..-----------V-X--A-L-----TKN-X--I--.XM 449
H2U.FR.96.12034 C----Q-----L-----AE--K--I-K----------T---YT-RNL------A-E-A--I-----ILIA--RNDLE-DQLVSQ-KEL-NKT-FS---E-F--D--HK------W-K--KL-K-E---R-V..-----------V----A-V-----TKH----IK-.KM 463

DD catalytic site
MAC.US.x.239 --E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTDLE-DRVVLQSKEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH--R-I--.KM 453
MAC.US.x.EMBL_3 --E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH--R-I--.KM 449
SMM.SL.92.SL92B -PE--Q--------V--QE--K--I-K--------------AT-RQV------A---VLLV------LI--NRGLTE-DKMVTQ--DM-NNL-FS--ED-F--N--LQ----L-Y-K--KL-K-E----ER..-----------V----A-------TKN---MI--.KM 446
STM.US.x.STM --G--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RN------RA---VTLI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NNL-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QR-V..-----------V----A-------TKH----I--.KM 449
MNE.US.x.MNE027 --E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-RNV------A---VTLV-----IL-A--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--Q-ET..-----------V----A-------TKH--R-I--.KM 449
DRL.x.x.FAO -P------------V--QG----------------------ATAD---Q---EK---VI--------F----RPKHL-EQM-K---T--KF---E-----F-DN--YE----Q---K-----E-R--D-EI..-----------V--------S---TKE----I--.A- 455
MND_1.GA.x.MNDGB1 -P-Y-P-----V--V--QA--K--M------------C---GTVASL--V---NH-TVQL-------F----YTAEE-EKA-V---AL-MT-N-E--E--Y------H-----------KIEKVQ---LAEQ.P---E-----------A-L-----TK-----I--.GL 451
MND_2.GA.x.M14 --S-----------V--QG----------------------ATAD---KT-KEEY-EVL--------F-----SASE-NKMVNR--E--RF---E-----F------E----V---Q-----K-Q----ET..--------------------S---TKE----I--.A- 454
MND_2.x.x.5440 -V------------V--QG----------------------ATAD---KA-KEKH-EVL--------F-----SASE-SKM-V---E--QF---E-----F------E----V---K-----K-Q----E-..--------------------S---TKE----I--.AR 454
MND_2.CM.98.CM16 --------------V--QG----------------------ATAD---Q---ERH--V---------F----RVAPE-SRM-Q---D---F---E-----F------E----I---K-----KVQ----EE..--------------------S---TKE--R-I--.A- 453
TAL.CM.00.266 -P--SQ--------L--DR--R---FK----------T---HTSDQL-RK--DKY-QVALF------L---NESLEE--RIVG---AL-NKV-IQ--EA-Y-DK--IK-L----Y----K----E--D-LT..----EL---I------C---S---TKA--RY---.V- 450
TAL.CM.01.8023 -P--AR--------L--DR--R---FK----------T---YTSDQL-RK--EKY-QVALF------LI---ESLE---RIVG---AL-NKV-IQ--EA-F-DK--IK-L----Y-E--K--N-E----QT..-----L--------------S---TKA---C---.V- 451
TAN.UG.x.TAN1 -PE--P-------QV--VG------F-C---------T---HTAQRV-KEIG-KVQ-LE-I-----MWI----PEKE-DE-V--V-KL--LR-FE-----V--R--YD----K-Y-SH-SLNK-EI--QEH..-----------V------L-----TKA-------.AQ 461
VER.DE.x.AGM3 -PE-----------V--QG--T---F-C---------T---NTAAS---EIK-ELKPLT-V------W---QEDEYT-DRLV-Q--MK-SA---E-----V--K--YE----K-W-H--QISS-E-ED-EE..-------R--------A-L---LRTKN----I--.K- 458
VER.KE.x.9063 -PE-----------V--QG--V---F-C---------T---NTAA----KIKEELKPLT-V------W---QEDEYT-DKLV-Q--VK-KT---E-----V--K--YE----K-W-Q--QLNS-N-E--EQ..----------------A-L---LRTK-I-R-I--.K- 458
VER.KE.x.AGM155 -PE----------TV---G------F-C---------T---NTAS----EIK-ELKQLT-V------W---QE-GPK-DQLVQT--NR-QE---E--E--V-R----E----K-W-H--KL-S-E-EK-EQ..-----L----------A-L---LRTKNI------.K- 461
VER.KE.x.TYO1 -PN----------TV--QG------F-C---------T---NTAAS---EIKRNL-ALT-V------W---QENEHT-DKLV-Q--TK-QA---E--E--M-----YE----K-W-H--ELSR-Q-E---E..----------------A-L---L-T-.I---IT-GK- 461
GRV.ET.x.GRI_677 CKE-----------V--TG------F-C---------T---NTAAN---EIKRHT-GLE-V------WLA--HDETR-NQQVDIV-KM--EK--E-----V-R---WE----K---N---INK-E--PLEG.E----K---V--V------------TKHT-AM---.K- 464
SAB.SN.x.SAB1C -P--Q---------V--RE-------K----------T---TTAN---QE--QK---VD-------MLIA--RPKAE-LVMVQQ--DY-ET--FK--E--F--D--Y-------Y-K--QL-E-T---REE..--------------------T---TKH--R-I--.AR 473
RCM.NG.x.NG411 Y-P---------LA---QG----------------------TTAN--------E---V---------F----RTAHE-SQM-KR--E---T--FE-----F-DK---E----V---------E-K-L--EE..--------------------S---TKE----I--.V- 459
RCM.GA.x.GAB1 Y-P----------AV--QG--V-------------------A-AN---Q---EE---VI--------F----RTKLE-DKM-KQ--D---F--FE-----F-DK--Y---------KS----E-K----EE..--------------------S-LRTKE----I--.A- 455
SUN.GA.98.L14 -P-Y----------V--QA--K--V------------C---GTVASL--K--R-Y-EVQL-------LI---Y-KKK-EEIVKQ---L-ME-N-E--E--Y-G---YK----I----R-EIEK-K--PLEEE.P-------I--VI-----L-E-LRTKE----I--.N- 460
MON.CM.99.L1 W-P-------S---L--AE-AK---FK----------TV--HTAAELPQEI--KY-EVTLI------LI--NHSLPE--KIVGVI-AT---K-IQ--PE-F-DDY-VQ-L------SH-KIAK-E--DQEQ..----E----I------A---S---TKN---SI--.AR 449
MON.NG.x.NG1 --N-------S---V--AE-AV---FR----X-----T---Y-ASELXKXI-RKY-EVTLI------LI---HSLPE--KIVTAI-TX-SEK-IQ--IE-Y-DKY-LQ-L------TH----K-E---Q-Q..----G-----------A-------TKH--XCIX-.X- 452
MUS_1.CM.01.CM1239 -PA-------SL-QV--QG-AR---FK----------T---YTAA-L-QEI-EA----TLI------LI--NR--SG--RVVAQI-NM--KL-IQ--ED-Y--DY-VQ-L------RG-KI--VT--QQEN..----------------A-A---V-TK----CI--.V- 442
MUS_1.CM.01.1085 -P--------SL-QV--LG-AR---FK----------T---FTAA-L--EIK-A---VTLI------LI--NR-LSS--KVVAQI-NM--KL-IQ--QE-F-EDY-VQ-L------RG-KI--VA--QQEV..-----V----------A-A-----TK----CI--.V- 442
MUS_2.CM.01.CM2500 Y-E--P----SV--V--LG-AK---FK----------T---ATTA-L--QI--E-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKRV-DL-TSK-IQ--EE---QDY-VE-L------GG-RIR-VE--DQET..----E-----------A---S---TKH---CI--.V- 446
MUS_2.CM.01.CM1246 -KE--P----SV-AV--MG-AK-F-FK----------T---ATTA-L--QV--D-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKKI-DL-SSK-IQ--ED---PDY-VE-L------KG-RIK-VE--DQ-T..----E-----------A-V-S---TKH--RCI--.I- 447
DEB.CM.99.CM40 -PT-A------V--V--IQ--E--EFR------SA------A-VGRQ-QI--EK--ELI-V------L-----RKD--LK-VAQ---F--ER--R--PE-Y-ED---H--------K--RLM-VT--DEEE..---HK------Q--------S---TKH--RAI--.VP 447
DEB.CM.99.CM5 -PQ-AR--------V--TQ--E--EFR------SA------ATVGRQ-KL-KEKY--LI-V------L---N-DKVS-LEQVKQ--KF--EK--R--PE-Y-ED--YH--------K--HLL--E---EEE..---HK------Q--------S---TKH---AI--.VP 447
GSN.CM.99.CN166 Y---------SV--V--QA-AE---FK-------A--T---NIVASL-RQI-D-E--V-LI------LI---RKL-E--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---PDY-VK-L------KG-RL--VE--DQ-T..---------------V---H---RTK----CI--.A- 452
GSN.CM.99.CN71 Y-E-------SV--V--Q--AE---FK-------A--T---ATVASL-YQI-D-E--V--I------LI---RKLAE--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---QDY-VR-L------KG-RL--VE--DQ-I..---------------V---H---RTK---RCI--.A- 445
DEN.CD.x.CD1 -P--AQ-----V------G--Q--IFK------V---T---ATAD-M-SQ---AH--VILI------L-A--RSLE---KMVK---DF-AV--FE---A-F-ET--IQ--------KH-QI-K-D--LPEDGQ----A------V------L-S---TKE---SI--.V- 469
LST.CD.88.447 -P-Y-Q-----V-----QE--R---------------C---ATVAGL-SE---L----IL-------FI---RDKKG-DQAVK---DL-VT-N-K--E--F-A---YH----V----R-EIEKTK--DI-LQKT---N------V----A-L-E--RTKE----I--.V- 459
LST.CD.88.485 -P-Y-Q-----V-----QE--R---------------C---ATVAGL-SE---L----IL-------LI---RDKKG-DQAVK---EL-MT-N-E--E--F-A---YH----V----R-EIEKVK--DI-LQKT---N------V----A-L-E--RTKE----I--.V- 459
LST.CD.88.524 -P-Y-Q--------L--QE--K---------------C---ETVSGL-AE---L----LL-------FI---R-KEG-SQAVK---EL-IT-N-E--E--F-DK--YH----V----R-EIERVK---I-TRKT---E------V----A-L-D--RTKE----I--.V- 460
LST.KE.x.lho7 -PNY----------L--QE--K---------------C---GTVAGL-SE---L---MI--------FI---R-RKG-DQAVK---EL-MT-N-E--E--F-A---YH----V----R-EIEK-K---M-LTKT---Q------V----A-L-D--RTKE----I--.V- 459
SYK.KE.x.SYK173 -KE--P-----V-----AS--E---FT----------T----TINQ--Q----KYS-LTLI------LI-T-RSEKA-QEIVQQIVTA--KV-FKV-KE-W-DQY-MQ-L--T------QL-K-E--NI-DE.I---QL---I-V--------S---TKE---CI--.-- 474
SYK.KE.x.KE51 --E--Q-----V-----SS--E---FK----------T---ATVNQ--Q-I-EK-S--I-V------L---NRSEKE-GQIVS-IVKS--AV-FSI-PE-W-DKF-LQ-L--T------SL-KVQ---ITES.P---EL--II-V------------CKA-S-CI--.A- 480
COL.CM.x.CGU1 -P-YQ---------V--LA--T--V-K----------T---GTVAR-------RGQL.Q-A-------L----PLEE--RAVQ---DA--YY--E--E--Y-AD--YK--------KQ-KL-KVKI--Q-K..-----------A---L--L----RTKEIS-CTK-.K- 422
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p51 RT end p15 RNase H start
H1B.FR.83.HXB2 ALTEVIPLTEEAELELAENREILKEPVHGVYYDPSKDLIAEIQKQGQGQWTYQIYQEP.FKNLKTGKYARMRGAHTNDVKQLTEAVQKITTESIVIWGKT.PKFKLPIQKETWETWWTEYWQATWIPEWEFVNTPPLVKLWYQLEKEPIVGAETFYVDGAANRETKLGKA 609
H1A1.UG.85.U455 ---DIVT-----------------D-------------V--------D----------.-----------K-S-----------V---VS---------I.---R---------A--M----------------------------D--A-------------------- 608
H1C.ET.86.ETH2220 ---DIVT-----------------------F---------------ND---F-F----.--------F-KRGT----------AV----AL---------.---R---------A---D------------------------------A-V--------------I--- 616
H1D.CD.84.84ZR085 --------------------------M--------------L----------------.------------------------------AI---------.---R------------ID------------------------------I------------K------- 610
H1F1.BE.93.VI850 ---DIV---A-------K-----R----------------------D---------N-.----------KV-S----------------AL--------RS-------L----D----D--------------------------T---A--D-------S-----K--- 610
H1G.SE.93.SE6165 ---DIVS--A---M---------R------------E----V----LD----------.Y---------KRGS-----------V----A----------.-------R-----I---D-----------------------R--T---P----Y--------------- 606
H1H.CF.90.056 ---DI----K-------------R--I---------------R---------------.----------K--T-----I----------S---------I.---R------------------------------H---------T---A----Y-I------------- 608
H1J.SE.93.SE7887 ---DIV---R---------K-------------SA-E----V----LD----------.----------KR-S---------A-V----AL-A-------.---R----R--------D------------------------------M----------S-----T--- 607
H1K.CM.96.MP535 ---DIV---A------------------------------------ND----------.H------------S----------------A--G-------.---R----------------------------------------T---------------H----K-R- 609
H101_AE.TH.90.CM240 ---DIV------------------T-------------V--V-----D----------.-----------RGS------R----V---VA----------.---R----R-------M----------------------------D--------------S-------- 614
H102_AG.NG.x.IBNG ---DIVA---------------------------T---V--L-----D----------.----------KK-S-----------V---VAM---------.---R----R-------M----------------------------D-------------------I--- 609
H1N.CM.95.YBF30 -----VNF------------------L-------G-E-V------------------L.H---------K--S-----I---V-V-R-VA----------.---R--V---V--A---DH-------------------------T---S-------------------- 616
H1O.BE.87.ANT70 S----V--SR------E----R--Q-------Q-D---WVN-----GE---------E.H--------T-QKAS----IR--A-VI--VSQ---I----L.------VTR-------AD-------------S----I----R--S---M----Y--------------- 605
H1O.CM.91.MVP5180 S----V--SK------E----K----------Q-D---WVS---H-E------V--DE.H----------QKAS----IR--A-V---VSQ-A------L.---R--VTR-------A--------------S----I-------T-----------------N------ 605
CPZ.CD.90.ANT S--DRVQM-R------E--KQ--QQKIE-Y--Q-GLP-K-T-----S---------NE.G-L--A-----PT-T---E-R--AGV----GL-------EV.---Q---TR---DA--SD------------------IR---N-LAD--PE------------NSQ---- 609
CPZ.CM.98.CAM3 ---DIVTM-Q---M--E--X---XD---------E-E----X----NS------F--Q.H----------Q-S-----IR--A-V----A----------.---R--V---V-----S---------D-X---------------T---P----------------K--- 614
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 R--D-V---P------------VST-------N-D-E----V----E-------F--Q.HR---------Q-ST----IR--A-VI---AV---------.-R-R--V---S-----A-------------I----------S--TD--PT-D-Y-----------K--- 608
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----VT--R-------------------A--N-D-E-------------------DL.H---------K--ST----IR----V---VAL---------.---R--V---V---------------D-----------------T---S----Y--------------- 615
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 NS---VTF-R--------------N---------A------V-----S---------Q.-----------QGS---------A-VM---AI--------I.---R------A--A---D-----------Y----SH--F-----Q---P-------------------- 612
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----VTF-T-------------------A------E-----------------F--Q.Y------------S-----------V---VAL--------V.-R-R---------A---D-----------Y--------------QD--P-------------------- 612
CPZ.CM.98.CAM5 -----VAM-Q---M--E-------D---------E-E----V----NS------F--Q.H----------Q-S-----IR--A-V----A----------.---R--V---V-----S---------D-----------------P---P----------------K--- 610
CPZ.GA.88.GAB2 ----IVEM-R------E------------T----E-E----V---NN-------F--T.GR---------Q-A-P---IR--A-V-P-VSP---IL--TV.------V-R-V--A---D-------------R----------------Q----Y----------RR--- 612
CPZ.GA.88.GAB1 K--D-V---P------------VST---------D-E---------NC------F---.H----------Q-S-----IR--A------A----------.---R--V---S--A--A-------------I----------S--T---PTTD-Y-----------T--- 607
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 G----VA--P---------Q---------A----E-E-----------------F---.H--------GKQ-A-----IR--A-T----A----------.---R--V---M--A--AD------------I-------------T---E----Y-----------R--- 608
CPZ.TZ.01.TAN1 G---PVEM-R------E--KQ----K-Q-A----KLP-Q-A----------------E.G---------KSP-T---EIR--AGLI---GN---I---IV.---L--VS----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LSD--PE------------DS-K-R- 605
CPZ.US.85.CPZUS -----VNF-H---M--E-----------------E-E-V--V----RS------F--R.H----------Q-S-----IR--V-V----A---------V.-----LV---V-----S---------D--------------K--T-A-E-----------Q----K--- 611
H2A.DE.x.BEN T---EVQW--L--A--E--KI--SQEQE-Y--QEE-E-E-T---SQGH----K-H--E..-I--V----KIKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI.---H--VER----Q--DN---V------D--S-----R-TFN-VGD--P------T--SC--QS-E--- 633
H2A.SN.x.ST T---EVQW--L--A--E--KI--SQEQE-C--QEE-E-E-TV--DQDN----K-H-GG..-I--V----KVKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI.---H--VERD---Q--DN---V----D-D-IS-----R-VFN-V-D--L------T--SC-KQSRE--- 633
H2B.GH.86.D205 T---EVQW--L--A--Q--KI--EQEQE-S--KERVP-E-TV--NLAN----K-H-GN..-V--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI.-V-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-R--Y-T--SC--TS-E--- 634
H2B.CI.x.EHO T---EVQW--L--A-FQ--KI--EQEQE-S--KEGVP-E-TV--NLAN----K-H-GD..-I--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI.-M-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-V--Y-T--SC-KAS-E--- 633
H2G.CI.x.ABT96 T---EVQW--L--A--Q--KI--XQXQE-A--KEXEPXE-TV--NLDN----KVH-GN..RI--V----KIKNT---G-RL-AHV--X-GK-AL-----L.-F-H--VERD---Q---D---V----D-D--S--H--R-V-N-V---LEQT--Y-T--SC-KTS-X--- 616
H2U.FR.96.12034 T---EVQW--M--A-F---KI--SQEQE-A--REEEN-E-TVL-NQDN----K-H-GD..RT--V--F-KVKNT---G-RL-AHV----GK-A------I.-M-H--VER-V--Q---D---V--VLD-D--S-----R-A-N-V---LL.E--Y-T--SC--AS-Q--- 629

p51 RT end p15 RNase H start
MAC.US.x.239 T---EVQW--M--A-YE--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV.---H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y-T--SC-KQS-E--- 620
MAC.US.x.EMBL_3 T---AVQW--M--A-YE--NI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN----K-H--D..-I--VR-F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A---V-QV.---H--VERDV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--EVE--Y-T--SC-KQS-E--- 616
SMM.SL.92.SL92B T---EVQW--L--A------I--NQEQE-R--REDEP-E-TVL-NQDN--S-K-H-GD..RI--V--F-KIKNT---GIRL-ANV----GK--L------.-F-H--VER-V-DQ---D----------D-IS----IR-VFN-V-D--EKE-VY-I--SC--NS-E--- 613
STM.US.x.STM ----EVQW--M--A-Y---KI--SQEQE-Q--RED-P-E-TVV-DQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QI.---H--VER-V--Q--AD---V------D--S-----R-VFN-V---LE-T-------SC--QS-E--- 616
MNE.US.x.MNE027 T---EVQW--M--A-YE--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-NQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV.---H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y----SC-KQS-E--- 616
DRL.x.x.FAO P-D-EVEW-R-----YE--KL-I--QM-----Q-E-P-K-K---L-N---S---E-DD.N-P-------KVKNS----MRM-AGL----AK-AL----RL.-I-Y--VER-V--Q--Q----V----D---IS--H-I----N-LSD--P-E-VY--------VS-E--- 623
MND_1.GA.x.MNDGB1 NI--KVTM----R--YEQ-K---A-EQE-S----N-E-YVRF--TTG-DISF-WK-GN..-V-RA---GKQKT--S--LMK-AG-T--VGR-------FV.--MQI-TTR-I--D--H----C-----V--IS--M-ERE--S-SP--LE-V--Y--------DS-M--- 618
MND_2.GA.x.M14 P-D--VEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-G-P-M-KV--LT----S---E--E.N-P--V-----TKH----ELRV-AGL----AK-C-----EL.---Y--LER-V-DQ--HD------------IS----IR---N-L----P-EDVY--------NS-E--- 622
MND_2.x.x.5440 P-DKIVEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL---VAK-CL-----L.---Y--LER-V-DQ--HD---V------D-IS----IR---N-L-D--P-EDVY--------NS-E--- 622
MND_2.CM.98.CM16 P-D-KVEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL----AK-AL-----L.---Y---ER-V-DQ--P--------------S--H-IG---N-LR--VP-EDVY--------NS-E--- 621
TAL.CM.00.266 G-L-EVQ-S----A---------A-ET--T--QEGEP-E--LT-LAE---G-M-K-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--IG-M---GK----F--QV.-V-RI-VV--E--Q----H--CS---TIVPIH-----R---N-VQ---E--D-Y------H--S-E--- 617
TAL.CM.01.8023 G-L-EVT------A------A--A-ET--S--KEGEP-E--LT-LAE---G-MVK-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--VG-M---GK-A--F--QV.-I-RV-VV--E--Q--S----CS-L-TIVPIH-----R---N-VS---E----Y------H--S-E--- 618
TAN.UG.x.TAN1 D--A-VQW--Q--V-FRQ-Q-----EQQ-A------S-R-T-T-LDD---G--FK--G..-V------TKSKNT---EFRV-AGM--RVCK-A-TF---L.-IMEV-VER-V--Q--SD---V--L--I--IS----I----N-V-D--PK-KVY-C---C--NS----- 628
VER.DE.x.AGM3 N-L-TVTW-----A-Y---K----TEQE-T--K-GRPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---EFRV-AGL---LCK--L----EL.-VLE---ER-V--Q--AD---VS---D----S---------T-T----PKEDVY-----C--NSRE--- 625
VER.KE.x.9063 N-L-EVQW-----A-Y---K----TEQE-T--A-G-P-R-AV--LED---S--FK--G..-I--V----KQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----EL.-I-E--VER-V--Q--AD---VS--------SV--------T-T----P-EDVY-----C--NS-E--- 625
VER.KE.x.AGM155 N-LD-VEW-P---A-YE--K----TEQE-T--A-E-P-R-AV--L-D---S--FK--G..-I--V--F-KQKAT---ELRV-AGV----GK-AL----QL.-T-E--VERD---Q--AD---VS-----D--SV----T---T-T----P-EDVY-----C--QS-E--- 628
VER.KE.x.TYO1 N-L-LVAW-P---A-Y---A----TEQE-T--K-GIPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----IL.-VLE---ER-V--Q--AD---VS-----D--S----L----T-T----PKEDVY--.--C--NS-E--- 627
GRV.ET.x.GRI_677 N-L-E-VW-----A-YKN-QG-VQ-TQE-T----L-E---TV----E------FT--G..AV--V-R--KQ-ET----LRT-AHL----CK-ALT---RL.-RVQ--VD-K--DM--QD---VS--------S--L------S-V----K-EDVY------SKV------ 631
SAB.SN.x.SAB1C P---IVQW--------E---Q--RQKQQ-Q----ALP-R-KVL-L-D---G-----PE.N-I--V----KIKT----ELRM-AGL----GK-------QI.-IME--VER-L--Q--SD---V-------M-S--Q-IR---K-V-D--P-EAVY--------NS-E--- 641
RCM.NG.x.NG411 --DDKVEF-R-----YE--KAV---KI-----N-E-P---KV--LEG---S---E-GD.S-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-A------L.---E---ER-V--Q--SD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY--------NS----- 627
RCM.GA.x.GAB1 --D-KVEM-K---I-YE--KM----KL------EK-P-V-N---LEG---S---E--S.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----AK-A-----RL.-T-R---ER-V-D*-RSQ---V----D----S----IR-G-N-V-D--P-E-VY--------NS-I--- 622
SUN.GA.98.L14 P-A-KVKM----RE-YQS-Q-V-Q-S-S-S--E-D-E--CRV--VK--IL-F-WL-G..KQV-RV-R-QKRGA--E-PCQ--AA-L---GR-------FV.--IQV---R-I-SQ--AD---C-----L---S--K-EQE--T-AT--VP-.D-Y------EKLE-R--- 626
MON.CM.99.L1 S--DTVV-SDL-QA-----------EST-G----NEP-KV-LTSLAEN--G-RFF--K..SV-----F-KI-ST-S-TYQ--AD-LA-LGK-A--T--RL.-I-R--VV--Q-DA--ADN--IN-V-DI-A-YS-H-LRQ--T-VQD--E--P-Y--------TS-E--- 616
MON.NG.x.NG1 ---DIVE-SDL-QA---------SQQST-G----QL--KV--TSLXE---G-XYF--..XRV-----F-KIKN--S-TYQ--AD--T-LGK-AL-----L.-I-R--VN--Q-D---ADN--V-----I-P-HS-H-LRQ--T-VQX--EH-P-Y--------AS-E--- 619
MUS_1.CM.01.CM1239 S---EVQ-----Q------Q----QA-Q-A-F--EQP-V---VSL-DS--G-NFL-NK..GI--S--F-KV-SV---SYQ--SD-IAR-GR--L-----PPE-VRI-VI--Q-DQ----H--VS---DI-A-H-TH-LRQ-FT-VP--LSE-P-Y------HKVS----- 610
MUS_1.CM.01.1085 S---EVQ-----QA-----Q---QQT-Q-A----EQP-V---VSL-DS--G-NFT-SK..GV-R---F-KV-SV---SYQ--AD-MA--GR--L-----PPD-VRI-VI--Q-DQ--IAH--VS---TI-A-H-TH-L-Q-FT-VP--LKE-P-Y--------VS----- 610
MUS_2.CM.01.CM2500 ----TVE---Q-Q---------M-QE-K-A----E-P--L--VSL-EQ--G-TFT--K..NM-----F-KV-T--I-TYQ--A--LA-AAR--L-C----PD-CRI-VV--Q-DH--A-S--T--V--I-A-H--H-LRQ-FT-VP--LEA-P-Y--------NS---R- 614
MUS_2.CM.01.CM1246 G---LVE-S-Q-Q-----------QEAG-A----E-P-VL--VSL-EQ--G-TFT-DR..NM-R---F-KI-T--S-PYQ--A--LSRASK-AL-C----PD-CRI-VV--Q-DN--ADS--T----DI-A-H--Y-LRQ-FT-VP---ET-P-Y--------NS---R- 615
DEB.CM.99.CM40 G--DPVT-S---QA--R--K----QE-S----KEQEP----LS-L-K---G-V-R-PK..GI-----FS-DK---Y--FH--AK-MY--G-----F--RI.-Q-R--VV--E-DN--HNH---A---D--AIH--H------E-VS---PD-D-Y---------S----- 614
DEB.CM.99.CM5 G--DKVS-S---QA--R--K-TP-QE-S----KEDEP--S--S-I-R---G-V-R-TK..GL-----FSKDK-T-Y--FH--AK-MY--G-----Y---V.---R--VV--E-DN--HNH-------D--A-H--Q--R---E-VS---PD-D-Y---------S-M--- 614
GSN.CM.99.CN166 G--DQVE-----QI----------QSSE-G---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS--G..-M--SA-F-KT-N--I-SYQ-FAD-LT-VGR--Q-T---VPD--RI-VV--Q-DA--MN--------TI-AIH--H-LRQ--T-VS--LED-V-Y--------TS----- 620
GSN.CM.99.CN71 G---QVE-----QI----------QSSE-S---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS-DS..-M-RS--F-KT-T--I-SYQ--AD-MT-VGR--Q-T---VPD--RI-VV--Q-D---MN--------TI-A-H--H-LRQ--T-VS--LEN-V-Y--------TS----- 613
DEN.CD.x.CD1 D-G-T-S---G--A--K-AQ-----SIS-S--R-E-P-----S-L-EN--G-T-K--K..HL------HKDK-S-Y-PYQ--AKVMA--GR-AL----RL.-T-R--VS-VD-DA--S----VN---D--M-S----LRNF-N-VS---DK-P-Y-T------Q--Q-R- 636
LST.CD.88.447 --D--VTW-DA-LE-YEQ-QQ----KLQ-A----T-E-VVRV-QSKK-II-F-WR-GN..SI-RA-R-Q-QKS----PLQK-A------GK-------HV.--IQV-VTR-V-DQ--SDH--V-----L--IS--Q-EQE--S--A---E-VD-Y------EKVG-T--- 626
LST.CD.88.485 --E--VTW-DA-LE-YEQ-QQ----KLQ-A----T-E-VVRV-QNKK-VI-F-WR-GN..SI-RA-R-Q-QKA----PLQK-A------GK-------HV.--IQV-VTR-V-DQ--SDH--V-----L--IS--Q-EQE--S--A---E-VD-Y------EKVG-T--- 626
LST.CD.88.524 P-EQLVTW----LE-YET-KT----K-Q-A------E-VVRV-QNKK-VI-F-WR-GN..AI-RA-R-Q-QKS--M-PLQ--A------GK-------FV.--IQV-VTR----N--INF--V----DL--IS--Q-EQE--S--A---E-TD-Y------E-VG-T--- 627
LST.KE.x.lho7 P-E-I-NW----LE-YGQ-K-V---KMQ-A----E-E--VRV-QNKK-II-F-WR-GN..NI-RA-R-Q-QKA----PLQK-V--I---GK-------FV.--IQV-VTR-V--H--SDH--V----DL--IS--Q-EQE--IW-A---I-VD-Y------EKVG-T--- 626
SYK.KE.x.SYK173 Q----LT---A--A--E---Q----EQA-S----K-P-E-H-T-L-SQ--G-M-K--QKGPP-I---T-KTFA--S--YQS-AQLLN--GIQ-LWY---V.-T-H--VKR-E--K---D------V--VK-IS-----RWY-N-VP---PE-V----------DS-T-N- 643
SYK.KE.x.KE51 ---DIVE------A-M--------VEQT-S--Q-E-P-E-H-S-L--Q--G-I-K-G-QE-P-I---TGKAYAT-H--YQA-AQLMN--GIQALW----I.-E-H--VKR-E--K---DH-----L--VKC-H--I--RWY-N-VS--V.E------------NS-E-Q- 648
COL.CM.x.CGU1 H-L-EVQ-SA---E--QD-KQ-I--E-Q----I-HE-IWVD-FRL-K---G-AVC-K..HGT-RR--HNTGKNQ-F-SMQE-ASVI---GR-A--T---V.--M-V-AKR-D--Q--SD---SA----I---SSSYV---VWN-VL--LKE-P-YWT--GCS-KLGA--- 589
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H1B.FR.83.HXB2 GYVTNRGRQKVVTLTDTTNQKTELQAIYLALQDSGLEVNIVTDSQYALGIIQAQPDQSESELVNQIIEQLIKKEKVYLAWVPAHKGIGGNEQVDKLVSAG.IR..KVLFLDGID.KAQDEHEK.YHSNWRAMASDFNLPPVVAKEIVASCDKCQLKGEAMHGQVDCSPGI 774
H1A1.UG.85.U455 ----D-------S--E--------H--H-------S--------------------R----I------K--E------S-------------------S-.--..---------.---ED---.--C-----------------------N------------------- 773
H1C.ET.86.ETH2220 ----D-----I-S--E-----------Q-------S---------------L----K----I---------S--R---S-------------------S-.--..---------.---E----.---------NE--I----P-----C----------I----N----- 781
H1D.CD.84.84ZR085 ----D-------PF-------------N----------------------------K------S----------------------------------S-.--..---------.---E----.---------------------------------------------- 775
H1F1.BE.93.VI850 ----DK-K----S--E-----A-------------S--------------------K----I---------Q--R---S---------------------.V-..-I-------.---E----.--N-------------I----------------------------- 775
H1G.SE.93.SE6165 ----DK-K--II---E-----A-----Q------RS--------------------R--A------------------S-------------------S-.--..---------.---E---R.--N-------------I----------------------------- 771
H1H.CF.90.056 ----D--K----S--E----------------------------------------K-----------E---------S-------------------S-.V-..---------.---E---R.--N----V--------I----------------------------- 773
H1J.SE.93.SE7887 ----DK------------------H------R------------------------K-----------E---------S-------------------S-.--..---------.---ED---.---------------------------------------------- 772
H1K.CM.96.MP535 ----D-------SI-E-----A-----C-------S--------------------K---D-------------RI--S---------------------.--..---------.---E----.--N-------------I------------------I---------- 774
H101_AE.TH.90.CM240 ----D-------S--E--------H--H-------S--------------------R----V------E---------S-------------------S-.--..---------.---E---R.------T---------I------TN--------------------- 779
H102_AG.NG.x.IBNG ----D-------S--E--------H--H-------S--------------------R-----------K----D----S-------------------N-.--..---------.---E---R.-----K----------I-------------M-----------G--- 774
H1N.CM.95.YBF30 -F--D-------SIA------A-----LM---E--RD----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------------S-.--..-I------E.---ED-DR.-----K----------I-----------------------N----V 781
H1O.BE.87.ANT70 ----EQ-K--IIK-DE-----A--M--L------KET------------V-SS--T----PI-Q----E-T---Q---T------------KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-----K-L--E-G---------I---P--HI----I--------EV 770
H1O.CM.91.MVP5180 ----EQ-K-NIIK-EE-----A--M-VLI-----KEQ---------V----SS--T--D-PI-Q----E-T---R---T------------KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---I-----I---P--HI----T-----Y--E- 770
CPZ.CD.90.ANT ----D---SR-KH-QK----QA-----LM--E--TGP------------VL-GT------P--EE--QK---R-QI--S-------------------Q-.--..Q----E---.---ED-D-.------SL-DEY----I-----I-Q----HV----R---------- 774
CPZ.CM.98.CAM3 ----D-----I-N-EN-----A--T-V------AEHI---------V----HS-----------L---E------S--S-------V-----------S-X--..---------X-HKE---EX--N----------I-HI----L--R--------------------- 782
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --I-DK-K--IIS-EN----QA--G-L-------EQQ---------V-----S---H-----------E----D----S-------------------S-.--..---------.---E---R.-----K-L-GE-----I-------N-----V----L---------T 773
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -F--D------TSISE----QA----VLM----A-Q----------V----HS---K-----------E-----RI--S-------------I-----T-.--..---------.---E---R.-----K----------I------------------I---IN----V 780
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ----D--K--IIP--E-----A-----Q-------P--------------L-------D---------N---------T-------------------S-.--..---------.R--E----.--N-------------I----------------------------- 777
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ----DK----IIS--E-----A-----Q------EV----------------G---T----I------E---------S-------------I-----S-.--..---------.---E----.--N-------------I-------N----------I---------- 777
CPZ.CM.98.CAM5 --I-D-----IIN-EN-----A--T-V------AEHI---------V----HS----------GS---E------S--S-------------------S-.--..---------.---E----.--N--K---------------------------------------- 775
CPZ.GA.88.GAB2 ---I-N-K---IS-EE-----A--E-LRI------Q---V------V----NS--------I------E---------T-------------------S-.--..---------.---ED--R.---------DE-Q-----------T----------I---------- 777
CPZ.GA.88.GAB1 ----DK-K--IIS-EN----QA--K-LL------DQQ---------V-----S---H-----------E------I--S---------------------.--..---------.R--E---R.-----K----------I-------H-----V--------------- 772
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----------IHS-E------A----VLM------Q---V------V---L-SH--H---DI------E------I--S-----R-------------S-.--..--------E.---E---R.-----K---Q------I-------Q--------------------- 773
CPZ.TZ.01.TAN1 --------YRSKD-EN----QA--W-VD---K---AQ---------VM-VL-GL----D-PI-E---QK-TQ-TAI---------------E------KN.--..-I------N.E--ED-D-.-----K-L-DEY----------I-Q-P--HI----I-----Y--E- 770
CPZ.US.85.CPZUS ----D-----II--EN-----A--T-V----K--ENT--V--G---V----HS---------------E------S-IS-------------I-----S-.--..---------.---ED-D-.-----T------------------------P----I---------- 776
H2A.DE.x.BEN ----D--KD--KV-EQ----QA--EVFRM--A---PK---IV----VM--VAG--TE--NRI------EM----A--V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.---IIKELTHK-GI-LL--RQ--N--AQ--Q----I----NAEI-V 798
H2A.SN.x.ST --I-D---D--RL-EQ----QA--E-FAM-VT---PKA--IV----VM--VAG--TE---KI------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELSHK-G--KL--RQ--NT-TQ--Q----I----NAEL-T 798
H2B.GH.86.D205 ----D--KD--KV-EQ----QA--E-FA---T--EPQ---IV----VM---A---TET--PI-AK---EM----A--VG-------L---QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.--G-VKELVHK-GI-QL---Q--N------Q----I----NADL-T 799
H2B.CI.x.EHO ----D--KD--KP-EQ----QA--E-FA-------PQ---IV----VM--VA---TET--PI-RE---EM-----I-VG-------L---QE--H---Q-.--..QI---EK-E.P--E----.--N-VKELVHK-GI-QL--RQ--N------Q----I----NSEL-T 798
H2G.CI.x.ABT96 ----D--KD--XV-EQ----QX--E-FAM------PK---IX----VMX--AX--TET--P---K---EX----XL-VG-----------QE--X---Q-.--..Q----XK-E.P--E---X.F---VKELTHK-GI-QL---Q--N-YHS--Q----I----NAEL-T 781
H2U.FR.96.12034 ----D--KDR-KP-EQ----QA--E-FAM--E---PK---------IM---AG--TET--P--SK---E--R--A--VG-----------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELQHK-GI-QL---Q--NT-HV--Q---------NTEV-T 794

p15 RNase H end p31 Integrase start
MAC.US.x.239 --I-D--KD--KV-EQ----QA--E-FLM--T---PKA--IV----VM---TGC-TE---R-------EM---SEI-V------------QEI-H---Q-.--..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RI--RQ--DT----HQ----I---ANSDL-T 785
MAC.US.x.EMBL_3 --I-D--KDI-KV-.T----QA--E---HGIE---PKR--IVEL-VCY-NNNRF-TE---R-------EM--.VR--V-----LE-----QEIGP---Q-.F-..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RI--RQ--DT----HQ----I----NSDL-T 779
SMM.SL.92.SL92B ----D--KE--LP-EQA---QA----LL---K--PSK--V------V-N--TG--SE-D-DI-A------VQ--A--IG-----------NE--R---Q-.--..Q----ES-E.P--ED-D-.----VKEL-QKY-I-QL---Q--NA-N---Q----I---TNAEV-T 778
STM.US.x.STM --I-D--KN--KA-EQ----QA--E-FAM--A---PKA---V----VM---TG--TE---K-------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELVFK-GI-RL---Q--DT----HQ----I----NAEL-T 781
MNE.US.x.MNE027 --I-D--KD--RV-EQ----QA--E-FLM--T---PKA--IV----VM---TGC-TE---R-------EM---TEI-V------------QEI-H---Q-.--..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RL---Q--DT----HQ----I----NSDL-T 781
DRL.x.x.FAO ----S--KE--IAIEE-----A-----L---K---PK----------M---SSS-EI-DNPI-------M-S--A---N------------EE-----R-.--..Q-----NME.---E--DL.--N---SL-QE-G--GI-------Q-P---IH--PI-----A---T 788
MND_1.GA.x.MNDGB1 --I-D--F-R-EEYLN----Q---H-VK---E---SY---------VV--LASR-TETDHPI-KE---LMKG---I--S-L-----------I-----S-.--..-----QN-E.P--E----.----EAQLREK-H--AL---Q--Q--S--CHH--PIK--T-A-L-V 783
MND_2.GA.x.M14 --Y-A--KS--IA-EN-----A--E--L---K---PRA------------LS-T--R-DNPI-RE--N-M-A--A-----------------I-----K-.--..Q----E---.---E--D-.--N---SLSQE-SI--I-------Q-P---V---PI-----AA--T 787
MND_2.x.x.5440 --Y-S--KS---A-EE-----A--T--KM------PR-------------LS-A----DNPI-RE---LM-G--EI--S-------------I-----K-.--..Q----E---.---E--D-.--N----LSQ------I-------Q-P---T---PV----NAD--T 787
MND_2.CM.98.CM16 ----A-NKSR-IA-EN-----A--E--KM------PK----------M--LS-A----DNPI-RE---LM-H--A-----------------------R-.V-..Q----E---.---E--D-.--N----L-Q--CI-NI-------Q-P---T---PI-----T---T 786
TAL.CM.00.266 ----AT-KEH-IK-EK-----A--E-VL---K---PK---------VY--LAGS-TETDNKIIED--QL-LS--A-----L-----------------Q-.--..-I--VEQ-P.E--E---R.--N---DLKAR-K--TI---A-IEA-P---VQ--PKT--NNAAV-T 782
TAL.CM.01.8023 ----TS-KEH--G-SN-----A--E-VL---KH--PK---------VY--LVGN-TETDNKI-ED--Q--LG--A---T-L-----------------Q-.--..RI--VEQ-P.E--E---R.--N--KDLKAR-K--TI---A-IEA-P---VQ--PKT--TNAAV-T 783
TAN.UG.x.TAN1 -FL--T-ESQ-IE-E-----QA----VL---KH-KSK---------VM--LT---T--D-V-------EM-N-DAI--T-----------QEI-----Q-.--..Q-----RME.E--ES-D-.--T--QFIRDA-GI-AL-------A-P---IR--PI-----A-V-V 793
VER.DE.x.AGM3 --I-QY-K-R-EK-EN----QA--M--KM--E---PN----------M--LT---T--D-P-IE---ALMVQ-HQI--Q----D-------EI-----Q-.M-..-I---EK-E.E--E---R.--N---NL-DTYG--QI-------M-P---I---PV-----A---V 790
VER.KE.x.9063 --I-QY-K-R-EK-EQ----QA--V--KM--E---EK----------M--LT---T--D-P--E---ALMV--RAI--Q------------EI-----Q-.--..R---IGR-E.E--E--DR.-----KNL-DT-G--QI-------M-PNAKI---PI-----A---V 790
VER.KE.x.AGM155 --I-QQ-K-R-QQ-EN----QA--T--KM--E---PK----------M--LT---T--D-P--E---A-MVQ--AI--Q------------EI-----K-.V-..RI--IGR-E.E--E--DR.------NL-DT-G--QI-------M-P---V---PI-----A---V 793
VER.KE.x.TYO1 --ISQY-K-R-E--EN----QAK-T--KM--E---PN----------M--LT---T--D-P--E---ALM-Q-QQI--Q------------EI-----K-.--..R----EK-E.E--EK--R.--N--KNL-DTYG--QI-------M-P---I---PV-----A---T 792
GRV.ET.x.GRI_677 --LSE--KSRIRE-EN----QA--T-VKM--E---EN---------VMN-LT-C-QE-N-P--E---QA-M--RQ---Q-----------TEI-----K-.--..QI----R-E.E---D-A-.--N---S-VQE-G--NI-------A-P---IR--PK-----A-IET 796
SAB.SN.x.SAB1C --L-D--D----A-EN-----A--E--L---R---SK---I------M---AGE-TE-DNNI-Q----E-----A--I--------V----EI-----Q-.--..Q-----R-E.E--E--D-.--A---S-QQE-G--AI-------A-P---I---SV-----A---V 806
RCM.NG.x.NG411 ----D--KE--KE-EN-----A--G-VL---K---KR-------RHVF--LAGS--T---P--Q-----M-G--E---S-------------------Q-.--..Q-------G.---E----.---------EE-QI-QI-------Q-P---V----V-----A---T 792
RCM.GA.x.GAB1 -------KE--KE-EE-----A--E-VL---K---PK---------VY--LE----T-D-G--TE--N-M-G--A---S------------E------K-.--..Q-------E.---E----.--N----L-E--QI-QI-------Q-P---V----I-----A---T 787
SUN.GA.98.L14 --I-QG--SR-KK-EN----QA--E--KM--E--RSS-----------RLLSKR-TETD----KE-V-LIRQ-DQ---G-----------QEI-Q---Q-.--KRQ-M-IEK-E.P-VE--G-.F-N-AASLQEM-DI-L----Q--NE-AQ--Q----IT----A-V-- 793
MON.CM.99.L1 -----F-AR-A---EQ-----A--E-VL---R-GPPQM--I-----V---LASC-EI---PI-EA--QE-L--DQ-F-S------------E--R--GQ-.--..Q---MENLE.P-RED---.-----KYLRDTYHI-TLL-----NH-H---NH--PKS---NAEV-V 781
MON.NG.x.NG1 ----ST-QR--IP-EQ-----A--E-VL----NGPASM--------VM--LASK-EV---PI-EK--Q--LG-KQ---S------------EX----XQ-.--..Q---MEN-E.X-RED---.-----KYLRDTYGI-TLL-----NH-P--HTQ--PK----XSDI-- 784
MUS_1.CM.01.CM1239 -----T-KE---S-EN-----A--E-VL---KEGPPSM--------V---VAS--QE-T-P--EE--Q--LT--A---S------------D------H-.--..Q---MEQ-E.P-KED---.-----KYLRDKY-I-ALL-----NL-P---TH--PKT---NAEL-V 775
MUS_1.CM.01.1085 -----T-KE--IS-ES-----A--E-VL---KEGPPRM-L------V---VAS--QE-T-P--E---QE-LS--AI--S------------E-----NS-.--..Q---MEQ-E.P-KED---.-----KYLRDKYQI-ALL-----NH-P---TH--PKT---NAEI-V 775
MUS_2.CM.01.CM2500 ----D--QE-AID-EN-----A-----LM--T-GPPKM-------------T-A-ET---P--EK--Q--LT--AI--S-----------QE--H---K-.--..Q---MEN-E.P-IED-D-.-----KYLRDKY-I-TLL-----NR-SA--TH--PK----NADI-V 779
MUS_2.CM.01.CM1246 ----D--QERAIN-EN----QA-----L---M-GPP-M-L-----------T-A-EV---P--E---Q-MLS-NAIFISR-----------E--H---R-.--..Q---MEN--.P-VED---.-----KYLRDKY-I-TIL-----NK-SA--TH--PK----NADL-V 780
DEB.CM.99.CM40 ----EW-K-S-KC-EN-----A--E--L---EEGPSKM-------------LEH-SET-HKI-EKV-QA-QG--QI--------------D-------K-.--..RI---ERVE.E--ED---.--G--KQLRDEYQ--TLI--Q-ITQ-P---TR--PT-----A-M-- 779
DEB.CM.99.CM5 --ISEW-K-G-KS-EN-----A--E--L---EEGPSKM------------LLEH-TET-H-I-EK--QA-QE--Q---N-----------D-------R-.--..RI---ERVE.E--ED---.--G--KQLRDE-Q--TLI--Q-I-Q-P---I---P------A-M-V 779
GSN.CM.99.CN166 -----T-KHRAIE-EE----QA--H-VL---KEGPPKM-L------VM--L-S--EV-T-A--E---QE-L---AI--S-----------TE------K-.--..Q----EN-E.P-VED---.-----KYLRDQYKI-ALL-----NK-S---VH--PK----NAEL-M 785
GSN.CM.99.CN71 -----T-KYRAIE-EG----QA----VL---KEGPPRM-L------VM--L-S--EV-T-P--E---QE-LG--A---S-----------TE------R-.--..Q---MEN-E.P-VED---.-----KYLRDQYKI-ALL-----NK-S---IH--PK----NAEL-- 778
DEN.CD.x.CD1 ---ATN-K------EE-----A--IGVLM-----PNK--------------AGT-TT--HQI-E---QAMQG--EI-IT-----------TEI-----K-.--..QI---EQ-P.Q--E--D-.-----KEIRDKYG--TM-----INV-P---TH--PIR----A-L-T 801
LST.CD.88.447 ----QS-KE--KE-------QA--E-VL---R--KSR---------VIKVLSQR-TET-HPV-K----ECK--DQ---G-----------QE--H---K-.--QKQ----GK-E.P--E-YS-.F-N-AKDLEEK-HI--M---Q--N--N---T----IT----T---- 793
LST.CD.88.485 ----QS-KE--KE-------QA--E-VL---K--KSR---------VMKVLSQR-TET-HPV-K----ECK--DQ---G-----------QE--H---K-.--QIQ----EK-E.P--E--S-.F-N-AKDLEEK-H---M---Q--N--N---T----IT----T---- 793
LST.CD.88.524 --I-QS-KE-IKE-Q-----QA--E-VL------KST---------VMKVLSQR-TET-HPI-KN--KE-Q--DA---G-----------QEI-Q--IK-.--TKQ-M--EK-E.P-VE--G-.F-N-AKDLEEKYGI--M---Q--NE-A---Q----IT----V-V-- 794
LST.KE.x.lho7 --I-QS-KE--KE-------QA--E-VLM-----NSK---------VMK-LSQR-TET-HPI-KD----CKQ-DQ---G-----------QE--H---K-.--QKQ-M--EK-E.P-VE--S-.F-N-AKDLEEK-----M---Q--ND-AN--K----IT----V-V-- 793
SYK.KE.x.SYK173 ---ASD-T-R-QY-EQ----QA--EGLLM-----KDK----V----SY--LMTC-TNT-HPI-E---QEA----AI-VT------------A------K-.--..-I---ER-P.Q--ED--R.----MEYLRQE-H--RQ---A-IQQ-P---NR--PK-----VDIYN 808
SYK.KE.x.KE51 --I-D--K-TLKR-EN-----A--E-VLM------P--------------LMNC-TS--HPV-E--MQKAME---I-IT-----------QE--Q---K-.--..-I----N-P.---E----.--T-VEYIRQE-H--RQ---A--EM-P---IR--PK-----TDL-T 813
COL.CM.x.CGU1 -WINSK-EEE--N-HEGS--QA--TGVL---KHGPKRM-L----L------TG--YDQLPSSRGE--QAGMA--AIHV--C----------LI-QK-..-.V-..Q-MWI-K-E.A-EED-Q-.F---VQYLKEQ-G--T------WER-SE--N--Q-V---L-Y-Y-L 752
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H1B.FR.83.HXB2 WQLDCTHLEGKVILVAVHVASGYIEAEVIPAETGQETAYFLLKLAGRWPVKTI.HTDNGSNFTGATVRAACWWAGIKQEFGIPYNPQSQGVVESMNKELKKIIGQVRDQAEHLKTAVQMAVFIHNFKRKGGIGGYSAGERIVDIIATDIQTKELQKQI.TKIQNFRVYYR 942
H1A1.UG.85.U455 ----------------------------------------I----------V-.---------S-A-K-V----N-Q------------------------------E---------------------------------I----------------.S---------- 941
H1C.ET.86.ETH2220 -----------I--------------------------------------RV-.---------SNA-K--------Q------------------------------E--------------------R------------I----S--------N--.L---------- 949
H1D.CD.84.84ZR085 ------------------------------------A--------------VV.---------S---K-------------------------------------------------------------------------I----S----R------.----------- 943
H1F1.BE.93.VI850 ---------------------E------------------I----------I-.---------S-A-K-S------Q-----------------I----------------------------------------------I---S-----R------.----------- 943
H1G.SE.93.SE6165 -----------I-I--------------------------I---------TV-.---------S-A-K------N-T----------------------------------------------------------------I----S-----------.----------- 939
H1H.CF.90.056 ----------Q-----------------------K----------S-----V-.---------S-A-K------D-Q----------------------------------------------------------------I----------------.SN--K------ 941
H1J.SE.93.SE7887 ------------------------------------A-F-I----------V-.---------SGA-K------D--------------------------------E---------------------------------I---------R------.----------- 940
H1K.CM.96.MP535 -----------I----------------------------I----------V-.-----T---STV-K-------V----------------------------------------------------------------------------------.LN--K------ 942
H101_AE.TH.90.CM240 ---------------------------------------------------V-.---------S-A-K------NVQ------------------------------E---------------------------------I----------------.----------- 947
H102_AG.NG.x.IBNG -----------I----------------------------I----------V-.---------S-A-K------NVT----------------------------------------------------------------I----S-----------.I---------- 942
H1N.CM.95.YBF30 -----------I-----------L----------------I----------V-.---------S---K------N---------------A--------------I-----------------------------T-----I---------TN--T--.L-V-------- 949
H1O.BE.87.ANT70 --I----M---I-I--------F----------------------A-----V-.-----P---ST-MK------N-QH---------------A------S--Q---------R--------V------------T-----I--L-SQ---T------.L-XHK------ 938
H1O.CM.91.MVP5180 --M--------I-I-------DF----------------------A-----V-.-----P---S-AMK-----T--QH---------------A------S--Q------------------V------------T----LI--L-SQ---T------.L--N------- 938
CPZ.CD.90.ANT --V----------I-----S--F-----MAD---KS---------S-------.-----A---S-A-K------N-Q--------------------Q--Q----I-----Q-----V---H-------------TP-Q--L--L------TQ--N--.L---Q---H-- 942
CPZ.CM.98.CAM3 -----------------------L----------------I----------V-.-----P---SN--K--------Q----------------------------I-E-----R---------------------T-----I---------TN-----.L-V-------- 950
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --M--------I-I----I---------------------I----S-----VL.-----T---SNA-K------N---K------------------------E------------------S------------T-----I----------------.L---K------ 941
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----------I-----------L----------------I----------V-.---------S---K------N-Q-------------A--------------I-----------------------------T-----I---------TK--T--.L-V-------- 948
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----------------------M----------------I----S-----I-.---------STA-K------Q-Q----------------------------------------------------------------I---------T------.S-V-K------ 945
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----------I-----------M----------------I----------V-.---------SS--K--------Q----------------------------I-----------------------------------I--L------TK--Q--.SN--K------ 945
CPZ.CM.98.CAM5 -----------I-----------L----------------I----------V-.-----P---SN--K--------Q----------------------------I-----Q-----------------------T-----I---------TN-----.L-V-------- 943
CPZ.GA.88.GAB2 -----------I-----------L----------------I----------K-.-----T---S-A-K-------------------------------------------------------------------T-------ML---L--Q------.L---K------ 945
CPZ.GA.88.GAB1 --V----------I---------------------------------------.-----P---S-A-K------D-------------------L----------------------------------------T-----I---------S------.L-V-K------ 940
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --I--------I-I--------------------------V------------.-----P---SNA-K--------R--------------------------E-------------------------------------I----------------.L---Q------ 941
CPZ.TZ.01.TAN1 --I----------I--------F-------E---R-----I----------K-.-----P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-------Q-R---I---Y-----------E-T----LL--LT-N----Q-----.L-V-------- 938
CPZ.US.85.CPZUS -----------I-I---------L----------------I----------V-.---------SS-----------Q----------------------------I-----------------------------T-----I----SEL--DL-----.L-V-------- 944
H2A.DE.x.BEN --M-Y------I-I--------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.-----P---SQE-KMVA--V--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTIE-I-L---HCM----R----DMTPA--LINM-T-EQEIQF--RKN.SNFK--Q---- 966
H2A.SN.x.ST --M--------I-I--------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA--I--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTVE-I-L---HCM----R----DMTPA--LINMVTAEQEIQF--AKN.S-L------F- 966
H2B.GH.86.D205 --M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SPS-KMVA--V--E-T--V-----------A--HH--NQ-DRL----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA--L-NM-T-EQEIQFF-AKN.L-F---Q---- 967
H2B.CI.x.EHO --M----------I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQD-KM-A--I--E-T--V----E------A--HH--NQ-DRI----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA----NM-T-EQEIQF--TKN.L-F-------- 966
H2G.CI.x.ABT96 --M----------I--------FV------Q---RQ--L----------ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--E-A--V--------------HH---Q-DKI----NSIE-I-L---HCM----R----DMTPA---INM-T-EQEIQFQ-TKN.S-FK------- 949
H2U.FR.96.12034 --M---------VI--------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--EHT--V-----------A--HH--NQ-ERI-E--NTME-I-L--AHCM----R----DMTPA---INM-S-EQEIQF--SKN.S-FK------- 962

MAC.US.x.239 --M--------I-I--------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A--ASQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--LINM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK------- 953
MAC.US.x.EMBL_3 --M--------IVI--------F-------Q---RQHY.----------YLH-YTHS--A--ASQE-KMVT-----EAHLWV-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--LINM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK------- 947
SMM.SL.92.SL92B --M----------I--------F-------R---RQ--L----I-S---I-HL.-----A---SQE-KMVA--L-VE-S--V-----------A-DLH---N-DKI-E---SVE-L-L--AHCM----R----DMTPA----NM-T-ELE-QY-NS-N.S-F-------- 946
STM.US.x.STM --M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S----THL.-----A---SQE-KMVA-----E-T--V-----------A--HH--TQ-DRI----NTVE-V-L---HCM---KR--L-DMTPA--L-NM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK------- 949
MNE.US.x.MNE027 --M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSME-I-L---HCM----R----DMTPA--LLNM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK------- 949
DRL.x.x.FAO --M--------I-I--------H-----------EK--------------SHL.-----P---SEK-ATV----K-EHTT-V--------------NQ-------I-----K-E-------L-----------E---A--------S-LL-SK--QN-.L---------- 956
MND_1.GA.x.MNDGB1 --I------NQI-I--------FMK----T----KK--E------AQ--ISKL.-----P---SQE-ETM---L--EHT--------------NK--Y--EL-EKI-EDCKE-----A--T------QR--L--MT------NM-N-ELEYQYQ-N--.S-NL--K--F- 951
MND_2.GA.x.M14 --M----------I---------L----------K---H------------HL.-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-------------AK-HH--V--E-------R-E-------L-----------E--P--------T---L-TK--QN-.S---------- 955
MND_2.x.x.5440 --M--------I-I---------L----------K---H------------HL.-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-V-----------AK-HH-----E-------R-E-------L-----------E--P--------T---L-TK-RQN-.S-----Q---- 955
MND_2.CM.98.CM16 --M----M-----IA------R-L------T---K---H------------HL.-----P---SEK-ATV----Q-EHTT-----------I-AK-HH--Q----------K-E-------L-----------E--P-----------LL-TK--HXXIQ---------- 955
TAL.CM.00.266 --M-------QI-C-----------TKIL-R---R---L---QV-S---ISHL.-----P--VS-EMQ-MV--LK-EHSA-V--------A--NK--Q---T-T-I--EVQY-S---AQ-T--L-Y--R--L-DMCPA-A-INM-Y-EL--TQ--N--.QNFSD-K---- 950
TAL.CM.01.8023 --M-------Q--C-----------TKIL-R---R---L---QV-S---IEHL.-----P--VS-EMQ-TA--LK-EHTT-V--------S--NK--Q---T-Q-I--EVQY-S---AQ-T--L----R--L-DMCPA-ALINM-Y-EL--TT--N--.HNFSD-K---- 951
TAN.UG.x.TAN1 --M--------I-I--------FL-----AR---K---K----IIS---ITKL.-----P--VSQE-QTI---GQVEHTT----------S-----RQ--ET-EKI-EDCAF-E---L--CH------------MTPA--LINM-T-QLEIQHI-T-Q.Q--S--K---- 961
VER.DE.x.AGM3 --M----------I--------F-------R---K---K----ILS---ITQL.-----P---SQE-A-M---GK-EHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--LINM-T-QLELQH--TK-.Q--L------- 958
VER.KE.x.9063 --M----V---IVI--------F-------R---R---K----ILS---IVQL.-----P---SQE-A-I---GK-EHTT-V--------S------Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--LINM-T-QLELQT--TK-.Q--L------- 958
VER.KE.x.AGM155 --M----I---IVI--------F-------R---K---K----II----ITHL.-----P---SQE-A-M---GKVEHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LT-A--LINM-T-QLEINT--TK-.Q--L------- 961
VER.KE.x.TYO1 --M------K--VI--------F-------R---K---K----ILS---ITQL.-----P---SQE-A-I---GK-EHTT----------SI-----Q--E---KI--DCQYTEA--L--CIL-----------QTSA--LIN--T-QLEIQH--TK-.Q--L------- 960
GRV.ET.x.GRI_677 --M----------I--------F-------R---K---H-----LA-----HL.-----P---SQN-A-V---GN-EHTT----------S-----RQ--E--S-I--DC-R-E------TH------------I-SA--L-NMLT-QLELNT--N--.Q--L--K---- 964
SAB.SN.x.SAB1C --M--------I-I--------F-------Q---KA--H------S---ITQL.-----T---SQQ-A-I---GK-EHT--V---------------Q--E----I--D--R-E---I---H---------------A--LIN--H-ELE--T--QK-.S---------- 974
RCM.NG.x.NG411 --M--------I-I--------------------K---H------A-----HL.-----T---S-A-Q-D----Q-EHT--V--------------HQ--I----I-----K-E-------L-------------------I----S-L--TK--N--.S--------F- 960
RCM.GA.x.GAB1 --M--------I-I--------------------K---H------A----RKL.-----A---S-A-Q-V----Q-EHA--V---------------Q--I--E---E---K-E-------LV------------------I------LA-NK--N--.S---------- 955
SUN.GA.98.L14 --I----M-E---I---------MV---L-N-Q-KT--TW----CAM----Q-.-----P--ISKD-E-V---L--QHTT-------------AK--V--Q--SRI-ED-QE-----L--LH-----QR--L--MT-A--FINM-NA-LE-QY---IN.S--LK-K---- 961
MON.CM.99.L1 --M-------SI-----------VW-KIL-R---KC-GIA--E--AM---TQ-.-----P---SQEFE--A---N-HHTT-V-----------N--RQ--ET-KKI--EV-Y-P--LAQ-L--L---------DMAPVD-FINM-H-ELELQTSNN--.--FSK----F- 949
MON.NG.x.NG1 --M----Y--SI-----------VW-KIL-R---K--GIA--E--AT--IHHV.-----P---SQEFAX-A---N-EHST-V-----------N---QI-TTL-KI--EVQF-S--LAQTLY-L----X----DI-PI--L-NM-H--LELQHSNN--.--FSK----F- 952
MUS_1.CM.01.CM1239 --M--------I-----------TW-KIL-R---RQ--LG--E--AL---TQ-.-----A--ISEEFG------S-DHTT-V-----------NK--Q--ET-QKI-EEVTY-E---AQ----M---K-----DLA-A---INMLH-ELELQH--S-K.S-F-------- 943
MUS_1.CM.01.1085 --M--------I-----------MW-KIL-R---RQ--LG--E--SL--ATQ-.-----A--IS-EFE------S-EHTT-V-----------NK--Q--EA-HKI-EEVTY-E---AQ----L---K---V-DL-NA---INMLH-ELELQH--Q-K.Y-F-------- 943
MUS_2.CM.01.CM2500 --M--------I----------F-W-RI-SQ-N-RL--LE--N--AT--ITQ-.-----T---SKEFQ-VA-----EHST-V-----------NA--Q--ET-NK--EEVQY-E---AQ----L-N-------DMTPT--L-NMLY-E-E-QQI-NTK...FSK------ 945
MUS_2.CM.01.CM1246 --M------------------SF-W-RI-SQ---RL--LE-SN--AT--ISQ-.-P---T---SKEFQ-VA---N-QHTT-V-----------NA--Q--ET-HK--EEVTY-E---AQ----L-N-------DMTPT--L-NMLY-ELEIQQ--NHN.--FSK------ 948
DEB.CM.99.CM40 --M------N-I-I-----------TKIL-----K---L---Q-GA----TQ-.-----P--ISQP-K-----L--EHTT-V------------K-RI--DT-K-I--D--R-E---A--TY-I----R----DM-PI--L-NM-T-E-E--T--QK-.S-LLG-K---- 947
DEB.CM.99.CM5 --I------N---I--------FM-TK-LS----K---L---Q-GA---I-Q-.-----P--ISQP-K-----L--DHTT-V------------K-RV--ET-K-I-ED--R-E---A--T--I----R----DMA-I--L-NM-T--LE-QT--QK-.S-LLGYK---- 947
GSN.CM.99.CN166 --M--------------------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL.-----P--VSKELE------D-QHTT-V-----------N---Q--ET-TKI-EEVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT----NM-H-ELE-QH-NT-N.S-F-K------ 953
GSN.CM.99.CN71 --M--------------------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL.-----P--ISKELE------N-QHST-V-----------N---Q--ET-QKI--EVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT--L-NM-H-ELE-QH-NT-S.S-F-K------ 946
DEN.CD.x.CD1 --M------N---I---NA----L-TKIL-----K---L---QI-A---ITKL.-----P--ISQAMQ------N--HTT-V--------I--NK--Q--EV-AL--ED--R-E--LA--TL-L----R--L-DMT-A--YINMLN-HLEIQHTKQ...P-FS--K---- 967
LST.CD.88.447 --I----M--Q--IN-------FMV-----D---KT--H-----CS----QQV.-----P--VSKE-Q-VI--L--EHTT-------------AK--A--Q--ER--ED-QQ-----L--TH-----QR--L--L-PA--FINM-NA-LE-QY---LN.S--LK-K---- 961
LST.CD.88.485 --I----M--Q--IN-I---C-FMV-----D---KT--N-----CS----QQV.-----P--VSKE-Q-VT--L--EHST-------------AK--V--Q--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--L-PA--FINM-NA-LE-QY---LN.S--LK-K---- 961
LST.CD.88.524 ----------QI-MN---M---FMV-----D---KT--N-----CS-----Q-.-----P--VSKD-Q-VT--LS-EHTT-------------AK--V--Q--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--L-PA--YINM-NA-LE-QYI--LN.S--LK-K---- 962
LST.KE.x.lho7 ----------Q--IN-------FMV-----D---KT-SH-----CS-----Q-.-----P--VSKE-Q-VT--I--EHTT-------------AK--V--S--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--LTPA--FINM-NAELE-QY---LN.S--LK-K---- 961
SYK.KE.x.SYK173 --M----E-----C---NT------TKILKR---D---L--MQI-S---I-Q-.-----P--VSDKFK-----C--EHTT----------I---K-RY--EA-S-I--DVT--Q---A--T--L----------I-P---YINMLY-EL-LQQNTTS..P-FS------- 975
SYK.KE.x.KE51 --M----------C---NT----T-TKILKR------GL---QI-A---I-H-.-----P--ISDAFA-------VEHTT----------I--NK-RQ--ET-N-I-EEV-R-E---A--T--L----------TTPAD-YINMLY-EL-LQNTHT...Q-FS--K---- 979
COL.CM.x.CGU1 -------E-----------CTLFCW-TILKR---E--GRA-I---SQ-E-RQV.-----P--VSQHFK--V--L--AHTT-H-----------QR--DV-RK-KKMK----T-ESK-A---YAL-------L--K-PW--Q-ERAIIELD-QN-T-LQNQ-FK--KA-WK 921
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H1B.FR.83.HXB2 DSRNPLWKGPAKLLWKGEGAVVIQDNS.DIKVVPRRKAKIIRDYGKQMAGDDCVASRQDED...............* 1002
H1A1.UG.85.U455 ---D-I---------------------.-------------------------M-G-----...............- 1002
H1C.ET.86.ETH2220 ---D-I---------------------.----------------------A----G-----...............- 1010
H1D.CD.84.84ZR085 ---D-I---------------------.---------------------------------...............- 1004
H1F1.BE.93.VI850 -----V---------------------.E--I-----------------V-----G-----...............- 1004
H1G.SE.93.SE6165 ---D-V--------------------N.E--------------------------G-----...............- 1000
H1H.CF.90.056 ---D-I---------------------.E-------E------------------------...............- 1002
H1J.SE.93.SE7887 ---D-I-------P-------------.E--------------------------G-----...............- 1001
H1K.CM.96.MP535 ---E-I---------------------.E--------------------------G-----...............- 1003
H101_AE.TH.90.CM240 ---D-I---------------------.---------------------------G-----...............- 1008
H102_AG.NG.x.IBNG ---D-I---------------------.---------------------------G-----...............- 1003
H1N.CM.95.YBF30 ---D-I--------------------G.-----------------------G----G---NQEME...........- 1014
H1O.BE.87.ANT70 ---D-I-----Q-------------KG.--------------E-------T-SM--G-T-SESVEQPSEIP.....- 1009
H1O.CM.91.MVP5180 ---D-I-----Q-------------KG.----------------------T-SM-N--T-SESMEQPGEIP.....- 1009
CPZ.CD.90.ANT ---D-V-----Q-----------K-QE.E------------KE-R-KIEDR-DL-G--N--...............- 1003
CPZ.CM.98.CAM3 ---D-I-----R-----------KERE.EV--I-------------------SM-GG---SQGLE...........- 1015
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---D-I-----T-------------QG.E--------------------------------...............- 1002
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---E-T--------------------G.-----------------------G----G---SQDME...........- 1013
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -R-D-I----------------L--QE.E-------------------E-AN-L-D----N...............- 1006
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---D-I----------------L--QE.E-------------------------------NQNME...........- 1010
CPZ.CM.98.CAM5 ---D-I-----R-----------KE-E.EV---------------------GSM-G--N--QNLE...........- 1008
CPZ.GA.88.GAB2 ---D-I-----S--------------G.-------------KH----V-----L-GG---NQN.............. 1007
CPZ.GA.88.GAB1 ---D-I-----T-------------QG.EL----------------------------N--...............- 1001
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --KD-I-------------------QD.E---------------------A-S-------S...............- 1002
CPZ.TZ.01.TAN1 -A-D-I-----R-----------KEGE.-------------KE-------AGGMDD--N-T...............- 999
CPZ.US.85.CPZUS ---D-I-----------------KE-E.EV-----------K--------A-SM-G----S...............- 1005
H2A.DE.x.BEN EG-DQ-----GE---------IVKVGT.-----------------GRQEL-SSPHLEGAREDGEMACPCQVPEIX.. 1040
H2A.SN.x.ST EG-DQ-----GE-----D---IVKVGA.---II--------K---GRQEM-SGSNLEGAREDGEVA..........- 1032
H2B.GH.86.D205 EG-DQ-----GE---------I-KVGT.E-------------H--GGKGL-CSADMEDTRQAREMAQSD.......- 1036
H2B.CI.x.EHO EG-DQ-----GD---------I-KVGT.E---I---------N--GGKEL-CSADVEDTMQAREVAQSN.......- 1035
H2G.CI.x.ABT96 EG-DQ-----GE---------I-KVGT.E------------K---GGKEV-SSTNMEDTRQTGEVA..........- 1015
H2U.FR.96.12034 EG-DQ------D---------L-KVGT.----I------------GGKEL-SSSNLEGA-KVREMAL.PDQTPXV.X 1036

Pol end
p31 Integrase end

MAC.US.x.239 EG-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAREVA..........- 1019
MAC.US.x.EMBL_3 EG-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAREVA..........- 1013
SMM.SL.92.SL92B EG-DQ------E-----------KVGT.E------------K---GRQEMGSSASMEDQ.................- 1005
STM.US.x.STM EG-DQ-----GE---------IVKVGT.-------------K---GGKEV-SGSHLEDTREAGEVA..........- 1015
MNE.US.x.MNE027 EG-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAREVA..........- 1015
DRL.x.x.FAO EG-DQ------E-V---------KEGT.-L--I--------K---..KNV-SHTNMES..................- 1012
MND_1.GA.x.MNDGB1 EG-DQ-----GI----------LKYQE.E--I-----C---K---.ESGKNSQ-NLESV.................- 1009
MND_2.GA.x.M14 EG-EQ------E-I---------KEGT.-L---------------..KTV-SNPHMEDRQETA.............- 1016
MND_2.x.x.5440 EG-DQQ-----E-I---------KEGV.-L-----------K---..KTV-SNPHMGR..................- 1011
MND_2.CM.98.CM16 EG-DQQ-----E-I---------KEGT.-L---------------..KTV-SDPNVEA..................- 1011
TAL.CM.00.266 KGA----Q---H-I--------LRTDEGEVIT---------KP--QALGNKIDLE-SKEQ-AEMGRDN........- 1019
TAL.CM.01.8023 KGA----Q---H-V--------LRTDEGEVIT---------KP--QA-GNKTDLEGSKEQ-AEMGRDN........- 1020
TAN.UG.x.TAN1 EG-E-V-----T-----------KEGE.EL-----------KE--ERKTVG-KTNMEG..................- 1019
VER.DE.x.AGM3 EG-D-V----GQ-I---------KGGV.EL-EY--------K--EPRKRMG-ESNLEGAGGADN............- 1022
VER.KE.x.9063 EG-D-V-----Q-I---------KEGE.EL-I---------K--EPRKRMG-EGNMEGLRGPDNQMARNSQILDD.- 1033
VER.KE.x.AGM155 EG-D-V-----R-I--------LKEGE.EL-----------K--EPRKTLG-ETHLEGAGGSDHQMAGDS......- 1031
VER.KE.x.TYO1 EG-D-V-----Q-I--------LK-G-.-L-----------K--EPKQRVGNEGDVEGTRGSDN............- 1024
GRV.ET.x.GRI_677 EG-D-V-----R-I---------KEGE.-------------K---ERKTM-SEGSMEGVREANKQMEGDSDLQDQE- 1040
SAB.SN.x.SAB1C EG-D-V-------I----------EQG.EL-TI--------K---..K-L-SQAPLEGNGRTAGEVD.........- 1039
RCM.NG.x.NG411 EG-DQQ-------I-E---------QE.-L-------C---K---R.KEV-RETNMEGRQEES.............- 1022
RCM.GA.x.GAB1 EG-DQ--R-----I----------EETG-L-----------KE--R.KDV-SEANLAGRQEEN.............- 1018
SUN.GA.98.L14 EG-D-Q-----------------KQGE.N-L--------LVK---GESSSVEM-G.....................- 1016
MON.CM.99.L1 TGAD-Q-----R-----------KTEEG--LT---------KP--T.TENVGGDTNQYNLRKQDGLAN........- 1017
MON.NG.x.NG1 TGAD-S-----H--------L--KTDQGEVIT----------P--S.KEDVGSKP-AHQIREVDGMAD........- 1020
MUS_1.CM.01.CM1239 TGSD-S-----A----------VKTEQGQVIT---------KP--A.KENVGSKSNTG-HRKEDGLDN........- 1011
MUS_1.CM.01.1085 TGSD-S-----V---R-------KTD-GEVIT---------KP--A.KEDVGSKSDTG-LRKEDRLDN........- 1011
MUS_2.CM.01.CM2500 RGA--S-Q---Q--------I--KTDQGE-IT---------K---T.KENV-SDPNPVYDRKEDGLAD........- 1013
MUS_2.CM.01.CM1246 RGA--Y-LR--R--------L--KTKEGE-VT---------K---T.RQNV-SEPDSVHVRKEDGLAD........- 1016
DEB.CM.99.CM40 EGAD-T-----T----------CKTEVG-----------V-KE--..KD.M-SKVNT-NSNE..............- 1007
DEB.CM.99.CM5 EGAD-T-----T----------CKTEVG-----------V-K---..KG.V-SKTDT-NPSE..............- 1007
GSN.CM.99.CN166 QGA----Q---V----------V-TQAGE-IT---------KP--EAKTE-VGG-THTNN-...............- 1015
GSN.CM.99.CN71 QGA--H-Q---V----------V-TQAGE-IT---------KP--EAK-E-VGS-AHTSN-REEGRMAD.......- 1016
DEN.CD.x.CD1 EGA--Q-Q---E-----------KTQAG--FP---------KP-NAESRKGEQNKGMDS-TDI.............- 1031
LST.CD.88.447 QG-D-Q-----Q----------VKEGD.T-FS-------LVK---E..GPK-SEGGLHNN................- 1019
LST.CD.88.485 QG-D-Q-----QI---------VKEGD.T-FS-------LVK---E..GPK-SEG-LDNN................- 1019
LST.CD.88.524 QG-D-Q-R---Q----------VKEGE.N-FSI------LVK---E..GPK-SQS-MDNQ................- 1020
LST.KE.x.lho7 QG-D-Q-----Q----------VKEGE.N-FS-------LVK---E..GPK-SES-LDNN................- 1019
SYK.KE.x.SYK173 QGK.NE-----R----------V-TEEG--FA---------T-H-E...RM-SGSHVENDPKTD............- 1036
SYK.KE.x.KE51 HGT.SD-Q---S------------TPDQQVIA---------SSD-E...RV-SGTHLEITSKSN............- 1040
COL.CM.x.CGU1 EHT.GE-Q--GE-V---------RNSQGTLF-K----V--T-LQYGEDV-SENLL-NGQKEAETVKGMD.......- 990

412
H

IV
Sequence

C
om

pendium
2007



V
if

PLV
Proteins

PLV Proteins

Vif start
H1B.FR.83.HXB2 MEN......RWQVMIVWQVDRMR...........IRTWKSLVKH..HMYVSGKARGWFYRHHYESPHPRISSEVHIPLGD..........................ARLVITTYWGLHTGERDWHLGQG.VSIEWRKKR....................YSTQVDPELAD 104
H1A1.UG.85.U455 ---......-------------K...........----N-----..-----K--Q----------R-S-V---------E..........................----VR---------K-----H-.------L--....................-------D--- 104
H1C.ET.86.ETH2220 ---......----L--------K...........----N-----..--HI-RR-N--V-----D-R--KV---------E..........................---I-K-----Q---------H-.------LRS....................-N-----G--- 104
H1D.CD.84.84ZR085 ---......--------------...........-N-------Y..--HI-K--K--------D----K-----------..........................----V-----------E------.-------R-....................-------G--- 104
H1F1.BE.93.VI850 ---......---L----------...........-N-------Y..-----K--K--S----FQ-R---V--------EE..........................VK----------P---E------.------QGK....................-R--I--G--- 104
H1G.SE.93.SE6165 ---......--------------...........----H-----..-----K--------P--A-R---V----------..........................-T--V----------K--Q--H-.------QR-....................-R---E-D--- 104
H1H.CF.90.056 ---......--------------...........-N-------Y..--HI-R----------F--T-------------E..........................-----------N----E------.------L--....................-----E-G--- 104
H1J.SE.93.SE7887 ---......--------------...........-N-------Y..--N--K---K-L-----D-N--K----------E..........................-I---------Q-----------.------QR-....................-R-----G--- 104
H1K.CM.96.MP535 ---......--------------...........-N-------Y..--HI-K--NR-Y-------R--K-----------..........................-E--V------L-----------.------L--....................-R---E-D--- 104
H101_AE.TH.90.CM240 ---......--------------...........----N-----..---I-K--KK---------Q--KV---------E..........................-----R-----Q---K-----H-.------QRK....................----I--D--- 104
H102_AG.NG.x.IBNG ---......--------------...........----N-----..-----K--K-------F--R--KVC---------..........................----VR---------------H-.-----KQ--....................----I--D--- 104
H1N.CM.95.YBF30 ---......-----V-------K...........--K-N-----..-----K--K--Y------TH--K--------V-Q..........................----TV-----T---QS----H-.------LRK....................-K------M-- 104
H1O.BE.87.ANT70 ---......----L-------QK...........VKA-N----Y..-K-R-R-TEN-W-------RN--V--S-Y--V-V..........................-HV-V------MP----E---H-.------Y-K....................-K--I---T-- 104
H1O.CM.91.MVP5180 ---......----L----I--QK...........VKA-N----Y..-K-M-K--AN-R-------RN-KV--A-Y--VAE..........................-DI-V------MP---EE---H-.-----QY-E....................-K--I---T-- 104
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---......-----V--------...........V---N-----..-----K------------TDN-K----I-----E..........................-K---V-----MP---P----H-.------QGI....................-R--I------ 104
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---......--K-L----I----...........-KA-N----Y..-I---R-------------EN-KV---I-----E..........................-K---V-----TP--------H-.-----KQ-K....................----I------ 104
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---......K-------------...........-KA-N----Y..---KTK--KD--------H-N--V-------FK-.........................NSK-I-----A-T----A----H-.---Q--MGS....................-V-----YV-- 105
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---......--------------...........-K--N-----..-----R---N---------NN-K----------E..........................-K---------T----A----H-.------QRS....................-R--I--D--- 104
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---......----Q---------...........VK--N----Y..---R-K--KN-------DGTN--MA-QIY--INQ..........................-K-IV------MP--------H-.-A----ERG....................--------T-- 104
CPZ.CD.90.ANT I-K......-*KIEMI-------...........-NI-------..-IWETKVLKP-K------ND--KKGE------PT........................LDKK--V-VF---QC---P----H-.------CGK....................-I------T-- 105
CPZ.CM.98.CAM3 ---......--L-----------...........VKA-N----C..---KTK--KD---------S--KV---I---IE..........................K-K--V------MP-QHA----H-.------CGS....................--------M-- 104
CPZ.CM.98.CAM5 ---......-----V--------...........-K--N----T..---RTK--KK---------DN-KV--------D..........................T-K--V------T--QHA----H-.------CGS....................-K------T-- 104
CPZ.GA.88.GAB1 ---......--------------...........-K--N----Y..-I-R-K-----------DH-N-KVA--I---FR-.........................YSK-IV----A-SP---A----H-.---Q--LGS....................-V-----FT-- 105
CPZ.GA.88.GAB2 --S......--------L-----...........----N----F..---K-K-----------D--N-KV-------IR-..........................-KI-VC---N-MP--QP----H-.------QRT....................-R--I--QT-- 104
CPZ.TZ.01.TAN1 ---......----QV--MI----...........L---T-----..-IFTTKCCKD-K------TDT-KRAG-I----TE.........................RSK--VLH----AC---P----H-.IGL---QGK....................----I---T-- 105
CPZ.US.85.CPZUS ---......----L---------...........VKA-N----Y..---R-K--K----------TN--VN------ID..........................K-KI--I-----K---QA----H-.------QGT....................-K--I---M-- 104
H2A.DE.x.BEN --EDR....N-I-VPT-R-PGR............MEK-HA---Y.LKYRTKDLEEVRYVP--KVGWAWWTC-R-IF--Q..........................GKSHLEIQAYWNL-P-KG-LSSHA.-RLT-YTEK....................FW-D-T-DC-- 106
H2B.GH.86.D205 --EEK....D-I-VPT-RIPGR............LER-H--I-Y.LKYRTGELQQVSYVP--KVGWAWWTC-RIIF--N..........................KGAWLEVQGYWNL-P--GFLSSYA.-RLT-YERN....................FY-D-T-DV-- 106
H2G.CI.x.ABT96 --EEK....--IAVPT-RIPGR............LEK-H--I-F.LKFKTKDLQKAVYVP--KVGWAWWTC-R-IF--T..........................KEAHLEIQGYWNL-P-KG-LSQYA.-RLT-YTRK....................FY-D-T--T-- 106
H2U.FR.96.12034 --EEK....N-I-VPT-R-P-R............LER-H--I--.LXYNTKELQKVCYVP--KVGWAWWTC-R-IF--K..........................KGSHLEVQAYWNL-P-KG-LSSYA.-RLT-YTRG....................FW-D-T-DC-- 106

Vif start
MAC.US.x.239 --EEK....--IAVPT-RIPER............LER-H--I-Y.LKYKTKDLQKVCYVP-FKVGWAWWTC-R-IF--Q..........................EGSHLEVQGYWHL-P-KG-LSTYA.-R-T-YS-N....................FW-D-T-NY-- 106
SMM.US.x.PGM53 --EEK....N-I-VPT-KIPGR............LEK-H--I-Y.LKFRTKDLQKACYVP--KVGWAWWTC-R-IF--R..........................DESHLEVQGYWNLAP-KG-LSTYA.-R-T-YSRK....................FW-D-T-DY-- 106
STM.US.x.STM --EEK....--I-VPT-RIPGR............LER-H--I--.LKYNTKELSKACYVP--KVGWAWWTC-R-IF--Q..........................GEAHLEVQGYWNL-P-KG-LSEYA.-R-T-YTRN....................FWSD-T-DC-- 106
MNE.US.x.MNE027 --EEK....--IAVPT-RIPER............LER-H--I-Y.LKYKTKDLQKVCYVP--KVGWAWWTC-R-IF--Q..........................EESQLEVQGYWNL-P--G-LSTYA.-R-T-YSRN....................FW-D-T-DY-- 106
DRL.x.x.FAO --K......M-I-IPT-R-E-YM...........VER-N--C-YHK-KGEKYLE-WHYAP-FQC-.GWWTH-QWT--FK..........................DKSKIVV-VLWNL-PDKG-LSKYA.IT--HIQEK....................FC-LI--TT-- 105
MND_1.GA.x.MNDGB1 --R.....VERI-RLT-K-SSQ-IEK.........WH-LVRRQMAWATANNEEGCW-L-P-FMAYNEWYTC-K-V-IIN..........................RDIRL-VRSYWHLQI-VGCLSTYA.----AVVRPPPFEKE..............WC-EIT--V-- 115
MND_2.x.x.5440 --KQ......-IAIPT-EDRQDVK..........L-D-N-I--YHKYKGEKHLENWQL-P-FQC-.GWWTH-QKK--FK..........................DGSKI-I-VLWNL-P-KG-LSQYA.FTV-YQ-EN....................-F-YI--VT-- 106
MND_2.GA.x.M14 --KQ......-I-IPT-RI--RQ...........LEK-N----YHKYKEEKHLDKWELFH-FQC-.GWWTH-QKI--FK..........................DGSKI-I-ALWNL-P-KG-LSQYA.ITA-YN-GD....................-Y-HI--VT-- 105
MND_2.CM.98.CM16 --KQ......-I-IPT-KL--HA...........VER-N----YHKYKGEKHLDKWDLKA-FQC-.GWWTH-QKY---E..........................EDEQI-I-ILWNL-P-KG-LSTYA.MT--YKFTN....................-Y-HI--QT-- 105
TAL.CM.01.8023 -DK......L-VTRLT-K-P-N............RMQRWVGTIRYHMYKTKYLQKLIWVH-FQLRMASFTQAKWIL--EEKE......................NRVEYITI-QYWCLAPDKGYTSDWDTI----SVSDVTLDAKV.............---ELT--V-- 117
TAL.CM.00.266 -DK......L-VTRLT-K-P-N............RMQRWVGTIRFHIHKTKYLQKLIWVH-FQLRHASYTQAKWIL--EEKD......................TRVEYLTI-QYWCLAPDHGYTSDWDTI----SVSDIVRDEKV.............-A-E-T-NV-- 117
TAN.UG.x.TAN1 --R....EKL-VTRLT-R-SGE..............HIDKWKGIVKYHMRNRLQDWTYLM-YQCGWAWYTC-RFL----..........................GEGKIVVDCYWHL-P-QG-LSTYA.-A-SFENWQNT..................-K-E-T-DV-- 107
VER.DE.x.AGM3 -NQ....EKE-VMRVT-K-PEE..............LITKWQGIVRYWMRTR-LDWKYRM-YQITWAWYTM-RYE----..........................QHGSIHVDLYWHL-P-KG-LSTYA.EG-QYLSN-DPW.................-R-EL--AT-- 108
VER.KE.x.9063 -NQ....EKE-VMRVT-K-SGD..............LITKWQGIVKYWMTKRNLKWQYMM-YQINWAWYTMCRYI--I-..........................LEGEIQIDCYWHL-P--G-LSTYA.IG-QYLGAVGN..................FR-EL--AT-- 107
VER.KE.x.AGM155 -SQ....EKH-VMRLT-K-QEE..............VITKWQGIVRYWMNKRNLKWEYKM-YQITWAWYTM-RYV---P..........................GSGEIHVDIYWHLAPKQG-LSTYA.-G-QYVSLVNDK.................-R-EL--NT-- 108
VER.KE.x.TYO1 -NP....NKE-VMRVT-K-PGD..............LITKWQGIVRYWMRQRNLKWNY-M-YQITWAWYTM-RYV--I-..........................KHGEICVDLYWHL-P-QG-LSTYA.-G-QYVSNLESK.................-R-EL--AT-- 108
GRV.ET.x.GRI_677 --R....EKQ-I-RV--R-SERQ..............ISRWRGIVTYKIRNKQLPWEYRH-WQVQWQFWTY-QFI---S..........................KDDYIEVNIYHNL-P--G-LSSH-.-GLSYYHQKG...................-K-E---GT-- 106
SAB.SN.x.SAB1C --K......H-I-RPL-K-TGGQQERW...........T----YHM-.VSKQCVHWRYTP-TKIRWNWYSYQ-WV---K..........................DGA-IKV-NYWHL-P-KG-LETYA.TG-GYS-GE....................WF-EL--WT-- 105
RCM.NG.x.NG411 -AE.....K--IERPI-K---RK...........VEQ-H----YHQYKGKKEAKDWEYVP-FKVPWGWWSR--------..........................NNTKIKV-TYWSL-I-KG-LGTY-.-G-AYIDN-CDPC................-F-DI--TV-- 111
RCM.GA.x.GAB1 -AE.....KM-I-RPI-R---R...........K-EQ-H----YHQYKGKKAAKEWEYVP-FKVPWGWWSH-------E..........................EGSKLKI-TYWNL-V-KG-LGTY-.-G-L-I-GD....................-V-D-F-WT-- 107
SUN.GA.98.L14 -...EENPPQ-RWWDEREWEDR-QYKIVRIVWLID-IAVEKFLDLRR-HRET-DDWVSMYGTGTGWEWYTYNKII--VT...........................YGT-VVRIY-HL-PAKGLINQW-.C-M--IYNS....................-Q-EI--LV-- 119
MON.CM.99.L1 -....APRKM-V-TPTNIISES..............KMDW-IRCTKWHILT-S-PFVYVH-YQLHNQRFSQNKIKL--DLG.ITQEGESWATYLEITIYWDLTNVGPSALSP-VYNKQAYTIE-VYWMQ.KVERVPLDPVW......NPNPRDREVRTW-A-HLT-D--N 144
MON.NG.x.NG1 -....APRKM-V-SP-HIRSER..............WMEW-IRATKYNIYT--VPFVYVH-YQLTHQRFSQCKIKL--EMG.ITQXXEQWATYXEITILWDXTNVGPASLSPSVKWKQAYIIE-VYWRQ.PRVPQQEGVVDRVWFPSPRRPDREIDRVW-A-YLT-DV-- 150
MUS_1.CM.01.1085 -....APRKM-V-SPIQETSER..............KIDWIIRATKYYIL--R-AFTYVH-YQLYHQRFSQ-KIR---TQN.TRESGAVESTYIELTVLWDVTNVGPASCSKST-WKQSFILE-VYLRR.HPQDREQDYIW..................---YLS-T--M 132
MUS_1.CM.01.CM1239 -....APRKM-V-SPIQETTER..............KMDWIIRATK-HIF---TPFVYVH-YQVQHQRFSQNKIKLA-TQN.TLESGETEVTFIEITVLWDVTNVGPASLSKSTYWKQSYILE-VYMRK.GPRDRER..................DYVW-H-YLT--I-M 132
MUS_2.CM.01.CM2500 -....AQRKM-I-TPIQFMTER..............RMDW-IRCTK-HIL----PFSYIH-YQVQHQRFTQNQIK---TIK.KREEDKVESTYIQITILWDVTNVGPASLSKSTYWQQSYILE-VYVRA.APQDREV..................DMVW---YL-----M 132
MUS_2.CM.01.CM1246 -....APGKM-I-SPIQYMSER..............KMDW-IRCTK-YIF----PFTYVH-YQLQHQRFTQNKIK---SIN.RIEGGPTETTYIEITILLDVTNVGPASLSRSTYWQQSYILK-RYIRA.APQNREI..................DMVH-E-FL---VTM 132
DEN.CD.x.CD1 -Q-LGRENRTKEWIVRLTYKIGET..........KLEHWMSTLKSIIYKTNELKGTVIIP-FRITWEWYTMTKI----R...........................-AYMEVKLYWHL-P-KGYLSQVA.I--AYVHLS..................TGWA-E---VT-- 114
DEB.CM.99.CM40 --K......T-I-RLTHKIPMN............KLDRWCSAIKREKYKTKELDTVQWIH-FELRNSYYTQTKIVF-IT..........................KEGG-VVELLWCL-P-KG-LPTMA.-A-A-ET-T....................WK-ELT-D--- 105
DEB.CM.99.CM5 --K.E.....-I-RLTHKIPVN............KLDKWCSAIKRGKYKTKELQAIKWIH-YELRRAFYTQTKIVF-VT..........................EEGK-VVEIFWSLAP-KG-MPSMA.-G-S-EQTG....................WQ-ELT-D--- 105
GSN.CM.99.CN166 --RQRQ..KM-V-QPIQIMTER..............KVDW-LRATK-HIW---TPFVYVH-YQLQHQRFTQNKIRLAMDT..RKVGEEVEATYIEITILWDTTSHGPASLSRSTYYQQAVIIE-VYNRS.KLGAREGDIIW..................---NLT-GV-M 133
GSN.CM.99.CN71 --RQRQ..KM-V-QPIQVMTER..............KVEW-IRATK-HIW---TPFVYIH-YQLQHQRFTQNKIRLA-DT..RQVGEEVEATYIEITILWDTTSHGPASLSRSTYYQQAVTIE-VYNRS.KLGARETDITW..................---NLT-DV-M 133
SYK.KE.x.SYK173 --KE......-I-VPT-RMTPRQID...........RLQHII-TH.KYKSKELEKATYKH-YQIEWQWYTYCQWT--V-...........................DGTIWI-FYHNLAP--G-LHM--.IR-QYQWNQ....................WN-DLT-AV-- 104
SYK.KE.x.KE51 --KE......-I-VLT-KLHPNQID...........KMQHIL-VH.KYKSKQLEKATYKH-YQITWEWWTRAQWE--V-...........................QGVL-IKFYHNL-P-KGLLRTE-.-GLI-AHPSG...................W--E-T-QT-- 105
LST.CD.88.447 --RDQ.....RI-RVAYITT-...............SLVEKFLDIRRAHKETQNDWVSLHGTGVGWEFYTYNNIV---E...........................TGTLVVRCYAHLAAG-G-ISQWA.-----IYGN....................-Q-EI--I--N 102
LST.CD.88.485 --RDQ.....RI-RVA-ITT-...............NLIEKFLDIRRAHKETQVDWVSLHGTGVGWEFYTYNKIV---E...........................IGTLVVRCYAHLAAG-G-ISQWA.-----IYGN....................-Q-EI--I--- 102
LST.CD.88.524 --RDQ.....RI-RVA-ITN-...............SLVEKFLDIKRNHSES-NDWVSLHGTGVGWEFYTYNKLL---D...........................TGTLVVRIYAHLAAG-G-ISQWA.-----IYGN....................-Q-E---I--- 102
LST.KE.x.lho7 --RDQ.....RI-RVA-ITT-...............SLIEKFLDIVRLNTEA-ENWVGLHGTGVGWEFYTYHKLV---E...........................SGTLVVRIYAHLAAG-G-ISQWA.-----VYRD....................-Q-EI--I--- 102
COL.CM.x.CGU1 --K......M-A-R-CYPMGKR..............KP-P-RE...WIKKQFPECQYY-LGKT---EWWTEGKIEFY--S.........................AIK-.SII-L-T.LTPDRY-R-PP.--Y-LQIGK....................WE-DLSWQQ-V 99
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H1B.FR.83.HXB2 QLIHLYYFDCFSDSA.IRKALLGHIVSPRCEYQAGHN........KVGSLQYLALAALI...................................................TPKKIKPPLPSVTKLTEDRWNKPQKTKGHRGSHTMNGH..* 192
H1A1.UG.85.U455 H----H------E--.--R-I--Q--R----------........----------K--V...................................................--TRA-------K-------------R-----R-L-R-..- 193
H1C.ET.86.ETH2220 H---MH-----AE--.----I--YR-----D------........----------T---...................................................K---A-------S--V--K-------R-R--N------..- 193
H1D.CD.84.84ZR085 ----M------A---.----I----------------........----------T---...................................................A---R-------K----------RQ---R---------..- 193
H1F1.BE.93.VI850 ----I-------E--.----I---RI----N------........----------T---...................................................A-E-T-------Q--V--------E-R-----------..- 193
H1G.SE.93.SE6165 H----H---------.----I--Q-------------........Q---------KV-V...................................................-S-RSR-------E-A----------R---ENP-----..- 193
H1H.CF.90.056 ----MH------E--.----I--RV-R---N-P---K........Q--T------T--V...................................................A-----------R--V----------R-----------..- 193
H1J.SE.93.SE7887 ----MC---------.----I--Q------D------........----------T---...................................................R--RR-------Q--V----------T---E-------..- 193
H1K.CM.96.MP535 ----I-------E--.V---I---R------C-----........----------T--V...................................................A-RRP---V---K--V----------R-----Q-----..- 193
H101_AE.TH.90.CM240 K----Q--G------.----I--QV-RR----PS---........----------K--T...................................................---R-R------E.I----------RGHREN.P-----..- 191
H102_AG.NG.x.IBNG --------N------.----I--E--R----------........----------N--V...................................................A-T-T-------R--A----KE----R-----RP----..- 193
H1N.CM.95.YBF30 K----H-----TA--.--Q-V--RP-L-----P---K........Q--T------T-WV...................................................GA--R----------------EH--MQ----NPI----..- 193
H1O.BE.87.ANT70 RM---H--T--TA--.V---I--QR-LTK---PT--S........Q--T--L---R-VV...................................................KARSR-------Q---------HLRIRDQLK-PS----..- 193
H1O.CM.91.MVP5180 RM---H--T--TE--.----I--QR-LTK---L---S........Q--T--F---K-VV...................................................KV-RN-------QR---------W-IRDQL---S----..- 193
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 K----------TA--.--Q-V--RP-I-K---P---K........Q---------I-WV...................................................GVQ-RR---------------RH--I-D------T--L..- 193
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 HM------N--AE--.----I--RV------FP---K........---T-----IS--L...................................................QRQPTR------S--A------S----------I-S--..- 193
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 K---SQ-----A---.--R-I-----E---A-RE--R........Q--T--F---K--V...................................................KE-RLR------A--------T--R----PEN---S--..- 194
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----------AE--.----I--Q--------PT---........----------ST--...................................................KS-PRR------R--A-----NS---RD-K-N-I----..- 193
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 R----H-----TAT-.--N-I-EKA-L-K--FPE--S........-------W--KQ-V...................................................KT--NR------A--A--------R-RD-QE-PMSS-C..- 193
CPZ.CD.90.ANT -M--Q---P----Q-.V-Q-I--ERILTY-H-KK--S........Q--T-----FCKILEFR...............................................GY--GPRRQF--LSI---------RRMR---ENQ*-S-C..- 197
CPZ.CM.98.CAM3 K----Q-----AA--.----V--KQ-Y-K---P---Q........Q---------R-WV...................................................RVG-K----------------RH--IRV-QE-------..- 193
CPZ.CM.98.CAM5 R----H-----AA--.----V--KQ-Y-K---PT--Q........QX--------R-WV...................................................GVQ-KT-----IX--A------Y---R--QEN----X-..- 193
CPZ.GA.88.GAB1 R---SQ-----AET-.--R-I--QL-A-----KE--R........Q-----F---K---...................................................SERRHR------A---------H-R--V-QENL-R---..- 194
CPZ.GA.88.GAB2 R---C------AA--.V-R-I--E--TKV--FPR--P........Q-Q------IVQVV...................................................KT--K--------I-A----------RDQQENL--S--..- 193
CPZ.TZ.01.TAN1 ----TR--T--AAG-.V-Q-I--ERILTF-HF-S--R........Q--T--F--FRKVVESQ..............................................DKQ--GPRR---------------HRT-T-R-EN--LS-C..- 199
CPZ.US.85.CPZUS K----------TA--.----V--RP-I-K---PT---........------F---K--V...................................................GQS-RR----------------C-----QPEN---S--..- 193
H2A.DE.x.BEN I---ST--S--TAGE.V-R-IR-EKLLSC-N-PQA-KA.......Q-P-------VVVQQ..................NDRPQRKGTARKQWRRDHWRGLRVAREDHRSLKQGGSE-SA-RAHFPGVAKVLEILA...............- 216
H2B.GH.86.D205 --L-GS--S---ANE.V-R-IR-EKILSY-N-PSA-EG.......Q-P---F---RVVQEGK................NG.SQGESATRKQRRRNSRRSIRLARKNNNRAQQGSGQ-FA-RTYFPGLAEVLGILA...............- 217
H2G.CI.x.ABT96 --L-GS-----TAGE.V-R-IR-EQILSC-N-PTA-KR.......Q-P---F---QVVQKG.................HG.SKGESXTRKQRRGDNRRGIRMARKNSXRDQQDSSQSFTQGAYFPGLAKVLGILA...............- 216
H2U.FR.96.12034 --L-GS--S--TAGE.V-R-IR-EQLLSC-NFPSA-RQ.......Q-P---F---R--Q...................DGRSKRENPTRKFRRRNCRRGFQLARKNCERYQQGSSATSSQGTYFPGLAKVLAILA...............- 215

Vif end
MAC.US.x.239 I-L-ST--P--TAGE.V-R-IR-EQLLSC-RFPRA-KY.......Q-P-------KVVS...................DVRSQGENPTWKQWRRDNRRGLRMAKQNSRGDKQRGG---TKGANFPGLAKVLGILA...............- 215
SMM.US.x.PGM53 T-L-GT--P---EGE.V-R-IR-EKLLSC-KFPKA-KN.......Q-P-------TVVS...................HVRSQREDPTWKQWRRNNRRGIRMAKQNSRRNKQGSSESLAEGANFPGLAKVLGILA...............- 215
STM.US.x.STM --L-GT--P--TAGE.V-R-IR-EKLLSC-RFTKA-KN.......Q-P-------KVVE...................HVRSQRENTARKQWRRGNRGSIRVATQNGRGHK-RGS--STEGTDFPGLAKVLGILA...............- 215
MNE.US.x.MNE027 I-L-ST--P--TAGE.V-R-IR-EQLLSC-RFPRA-KN.......Q-P-------RVVS...................YVRSQRENPTWKQWRRDNRRSLRMAKQNSRGDKQRGS---TKGADFPGLAKVLGILA...............- 215
DRL.x.x.FAO RI---E--P--T-Q-.--GV---YRIQA.-YFPR--KG.......Q---------Q-H-KYLKH..............GRKTVSGESSSGANGSRRGRVRRMATEESLKNQ-GGSITLP-R-PLPSLEHLHGALP...............- 218
MND_1.GA.x.MNDGB1 H----HFY---M---.VM--IR-EE-LKV-RFP---KAQ......G-L---F-C-RVIYGPEER......................................................................................- 173
MND_2.x.x.5440 RI--GE--P--T-Q-.-----F-ERLVA.-YFPW--RG.......Q--T--F---Q-YLRGRKH...................GREGTRGARRSRRGRTGAMAGNVTGENQ-GGPVTLP-R-PFPSLEHMCRTLA...............- 214
MND_2.GA.x.M14 RM--WE--P--TAA-.V--V-Y-ERIVA.-YSPW--KG.......Q--T--L---R-Y-KFCRN...................GRKSTRGTTGGRRSGTRTVAGKIIGTSEQRGSITLP-R-PFPSLEHLCRTLA...............- 213
MND_2.CM.98.CM16 RM--WK-LP--TEQ-.--Q----KRLTV.-YFHW--KG.......----------LSYTAYCNN...................GRRGPRDPRRSRRGGSKYLVGKISGENQSGGKITLP-R-PFPSLE-MHRTLA...............- 213
TAL.CM.01.8023 H---TK--P--TA--.V-Q-IR-EVLLAV--VRHKGRD.......SPP---F---KVAVRHGK...................VATQSSSANNIKAHTNTKSSIRKTHERSKGRDAHTLHKRRGHWSLESLCRVTSRA.............- 228
TAL.CM.00.266 H---TK--P--TA--.V-Q-IR-EVLLAV-GVRHKGRD.......TPP---F---T-AVRYGK...................VATQSSSTADLQTHSNTKASARKAHERSSRRNAYTLHKRRGHWSLESLCRIASRP.............- 228
TAN.UG.x.TAN1 HM--CH--P--T-R-.-QQ-IR-ESFLW.-T-KE--VAENH..WGQ-R---F---TVYTDFLR...........NGRRKRFQGKKTRMVRNLGSQQGAVGRMIKRHGSRTQSGSTT-FWERTPLPSMELLSGRRGKEWGTNDRKGL....- 239
VER.DE.x.AGM3 S---TH--T--TER-.-------QRFTF.-QFPE--KKT.....GQ-P-------L-HQNGLRQ...............RSQRSKTGGTRNMGFEQGAVGRMAKRHARRYQSGSQDAFWARAPVPSMELLSGGGRKES-SHARKGL....- 233
VER.KE.x.9063 GM---H--S--TER-.-Q--IR-ERFVF.-QFPE--KTT.....G--P-------L-HQNGIRE...............RSQRKQARRSRDLGSKQRTMGRMAKGHVRRSQSGSQITFWQRAPLPSLELLSGGRRET-SPNDGEGL....- 232
VER.KE.x.AGM155 SM--CH--T--T-R-.-QQ--R-NRFIF.-QFPG--KLT.....GQ-P-------L-HQNGLRK...............RSQRGETRRTRNLGSQQGAVGRMAQRYGRRNQQRSQTAFW-RTPIPSMELLSGGRGET-KTH-GKGI....- 233
VER.KE.x.TYO1 SI--GH--N--KER-.-QQ--R--RFVF.-QFPE--KST.....GQ-P-------L-HQNGLRE...............RSKRGKTRRSRNLGSKQGAVGQMAKRYVTRSQ-GGEAAFWERTPVPSMELLSGGRRKTWYSHDGKGLQIL.- 236
GRV.ET.x.GRI_677 RM------N--T-R-.-QQ-IR-EKYTW.-TFKE--KG.......Q-Q---L---V-YT...............NGIRKRSKRTFTRMAGNLGSRQGAMGRMATRHAQGSKRRSQ-ALWNEHANPSMELLCRGG-ET.............- 220
SAB.SN.x.SAB1C HI--WS--P--T-R-.VQQ-IR-EKYLW.-KH-V--QPT.....GQ-P-------RVYTNGLRRVAPTSRRGSSQGSPQESQRRDTRMARNMGFAQRAVRRMAPRHVTGPQFRGPV-LPKESPFPSLVEYCGRTSH..............- 235
RCM.NG.x.NG411 K-V-NQ--P--T-K-.--Q-I--EQ-LL.-GFEK--RD.......Q--------IK-WARQQLK...............DGRGQRKSARGPHWGWRCRVCPLASQNANRSQLRSQVALSSR-HFPSVAYLCGTLA...............- 223
RCM.GA.x.GAB1 S---KI--P--T-R-.--QS---EK-LV.-AF-G--RD.......Q--T--F--IQ-WAK..................SQLDRYGRKSPRGPHWGWRSRVPALATGH...........ARKGQLGSQVTLSSRVHFPSVAHLCGTLA...- 217
SUN.GA.98.L14 -M--FK----WTSRC.--R-M--EKILHE-RN-VA-K.......GL-L---F-C-RV-.HG..................QQERASRTATRRRGATERAICTMAGRYHGRNQGRSG-AFPS-NSCPSLAILCGLYRVRKG-VYESNHFAQ.- 242
MON.CM.99.L1 -IV-TH--A--QQLD.V-R-IR-EKLLGQ-QHL-T-YP.......---TPLT-EKL-FL.ALVR...............YGATPTKSSAPLDLPDGSHRKTGPTGRHLGAKRRSP-TL-KGRAPWHLGTG-GAAC...............- 256
MON.NG.x.NG1 -I--TR--S--QA-D.V-R-IR-EAXLGN-HHIQT-YNKVG....TPPT-EK--FL-CFK...................YGKCTTEPSSTLDLPRGSHRARRSAGRHMGPKRGGPXAL-KGRAPWHLGSGH...................- 258
MUS_1.CM.01.1085 RI--TQ--S--YSQD.-PRVIR-QHTLGD--HPDA-T.KVG....PPP---V---L--KK...................HGKLAPQPXQRPGTPEWSQPPCARHKKPCGK........................................- 218
MUS_1.CM.01.CM1239 KI--THH-S--YSQD.-PRVIR-QPPLGD--HPGA-T.KVG....PPPT--V---LT-KK...................HGKSTTQPQTSMALQSGPNYHAAGPTGHVGPKRRGR-TLFQRRAPWNLE......................- 236
MUS_2.CM.01.CM2500 -I--T-H-S--QEQD.-IR--R-ERILGI-QH-TA-LPKVG....TPP--EK--FF-Y-K...................QGDGATPSKSPSPMAKPPGTNNHGAGTKRHVGS-RRGRKALLQGRAPW-LGPSHGAPSRP...........- 248
MUS_2.CM.01.CM1246 -I--TH--S--QQRD.-QR-IR-EQLLRK--HIKT-YPKVG....TPL--EK--FF-Y-K...................HTNGASASKSPSLMAKSSNANNYGSGASRPVGT-RRGRKTLLQRQAPWNLG....................- 239
DEN.CD.x.CD1 EI--KDH-S--TRQ-.V-Q--R-EV-LST-ARKKA-YHPRTGPGREPP----IV-Q-A-R.....YGKVTTITPTSISFKNGRNHSKAATGSSMGYHRGGKKTLQQRRDHWNMGSLLVIT-APT-DRRTSHGSRRHRF-KNHAER-MEAL- 259
DEB.CM.99.CM40 H----R--P---QQ-.V-Q-IR-E-LLQQ-QQYHRGPEGK.....GPP----I--RVAVK...................HGKVPTLTPTTFHLKNNTHDKARVAAGHARSKRGSP-TFHQRR-IWSLESLCRLTRPTRLD-RTS-GCIGH- 231
DEB.CM.99.CM5 H----R--P---QQ-.VTQ--K-EKLLQQ-QQYHRGPEGK.....GPP-------RTAVK...................YGKVSTLTPTTFHIKNSTNDKASTTTSHAGSKRGSF-TLHKRRVMGSLESLCR-SCPTRLDRRTS-G-VSN- 231
GSN.CM.99.CN166 -I--GK--P--QNED.--R-IR-EQILGN--HPEA-L........Q--TP-T-EQL-FFAYVKH...............YGKNPTQSSYALAQPKGAHNHGYRSKRSVGNKRGGRETL-KGRAPWNLA......................- 238
GSN.CM.99.CN71 -I--TR--P--QNED.V-R-IR-EQLLGY-DHPEA-P........Q--TPHT-ERL-FFAYVRY...............YGKNPTKSPSTLDQPKGAHNHGSCSKRHVGNKRRGR-TL-KGRAPWNLA......................- 238
SYK.KE.x.SYK173 R---NF--P--TAR-.VNQ-VR-ELLTSH-WTP..-TD.......Q-P-------QVYLK.........DGGGFLQSLPACARNTMVLHSKKCRVDPKRDQ.CHCKGRTGSDRS-QAFYS-RNIWSLESIL-RRGRD.............- 222
SYK.KE.x.KE51 A-V-SQ--P----R-.VQQ--R-EKLTSH-WNF..-KE.......Q-L-------QKYLSK........DGTGFLQSLPAAARGTTILHSKKCQLGRGRSNKCHCQSRTGS-RSMQAFYSGRNIWSLESMLRGGSRSRRNTH-GLD....- 234
LST.CD.88.447 -M--CK--N---TRD.-----W-EKIMAF-AMPT--KG.......C-L---F-C-RQ-QHVQN................KAAKESRKTSRGLWATKGAMGSMASRHHGGNKRGGQT-FPRNNFGPSLRILCQQYRVR-ESLHEIHYHSK.- 228
LST.CD.88.485 -M--CK--N---TRD.-----W-EKIMAI-AMPT--KG.......C-L---F-C-RQ-QHVQS................KAAKESRKTSRGLWTTKRAMGSMVSRHHGGNKGGGQT-FPR-HFGPSLGILCQQYRVR-GSLHEIHYHSK.- 228
LST.CD.88.524 -ML-VK----WVHRD.-VR-IR-EKILHS-KMPT--KG.......C-L-----C-RQ-QHVQT................KTAAQPRKAPRGLWSSKRAMGSMASRHNGGNQGRGKT-FPR-NFGPSLGILCQQYRVRRGGLHEIHHF.S.- 227
LST.KE.x.lho7 -M--YK--N--IQRD.--R----ERITMC-Q.PL--KG.......C-L---FIC-RQ-QHVQA................EAAKKSRETTRGLWTTKGAMGSVVSRHHGGNKRGGKT-FPR-NVGPSLAILCRQYRVRRGGLHEIHHPSQ.- 227
COL.CM.x.CGU1 GYM-IIRGK-VRIEEEA---IR-LPWN-.-DF-V--L........G-LK--E-C-L--RE....................................................-ERTHQKMR-L-G-SHGCRTR.................- 172
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Vpx start Vpx end
MAC.US.x.239 MSDPRERIPPGNSGEETIGE..AFEWLNRTVEEINREAVNHL.PRELIFQVWQRSWEYWHDEQGMSPSYVKYRYLCLIQKALFMHCKKGCRCLG...EG.HGAGGW.RPGPPPPPPPGLA* 112
H2A.GW.x.ALI -AN---TV------------..-----D----AL--------.-------------R---------Q--T-------M---MYT-FM---T---...G-.--P---.-S----------V- 113
H2A.DE.x.BEN -T-----V------------..-----E--I-AL--------.-------------R---------A--T-------M---I-T-F-R--T-W-...-D.M-RE-LEDQ----------V- 114
H2A.SN.x.ST -AG---T-------------..-----D----A---------.-------------R---------I--T-------M---M-I-S-R--T---...G-.--P---.-S----------V- 113
H2B.GH.86.D205 -.-----V-----D---V--..--A--E--IT-L--V-----.-------------A--RE-----I--T-----L-M---M-V-YT------Q...--.--P---.-S------------ 112
H2B.CI.x.EHO -.-----V---------V--..-----ET-L-HL--V-----.----------K--A--RE-----I--T-------M---M-I-FA---G--R...--.--P---.-S-----------X 112
H2G.CI.x.ABT96 -.-----X--E--D------..-----E--XT----I-----.---------R-------------A--T-----L-M---M-V------T--Q...K-.--P---.-Q------------ 112
H2U.FR.96.12034 -G-----------E---V--..--S--E---RD---A--Q--.-------------Q--R------E--T--------------------Q---...--.--P---.-S----------IX 113
MAC.US.x.251_1A11 --------------------..--------------------.---------------------------------------------------...--.------.-------------- 113
MAC.US.x.251_BK28 --------------------..--------------------.-----------------------Q----------M----------------...--.------.-------------- 113
SMM.US.x.SIVsmH635FC ------------------E-..----------G---A-----.-------------------M---E--T------------------------...--.------.-T------------ 113
SMM.US.x.SIVsmH635SB10 ------------------E-..----------G---A-----.-------------------M---E--T------------------------...--.------.-T------------ 113
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ------------------E-..----------G---A-----.-------------------M---E--T------------------------...--.------.-T------------ 113
SMM.US.x.H9 -XX---X---------XX--..X-D--H--X-----A-----.X--------R-X-------M---V--T-X----------------------...GE.------.-------------- 113
SMM.SL.92.SL92B -T------------------..-----HN---AL-QT--Q--.---------R-C----V----Y----A----VQ-M---M-Q-FR---T-R-...--.-SQ---.-T-----------X 113
SMM.US.x.PGM53 --------------------..--------------A-----.---------R------R--M---E--T-------------V---R------...-E.------.-S------------ 113
STM.US.x.STM ----------------A-E-..-----H----D---------.---------R------------PG------------------S-R------...--.------.-------------- 113
MNE.US.x.MNE027 --------------------..--------------------.---------------------------------------------------...--.------.-------------- 113
RCM.NG.x.NG411 -AE..G-ERVPE.APTGA-DVEFAP--H-MLT-V-L--RL-FH-.-F--RL-RTCV-H---RL-R-LE-AG----L-M-----I--QS--SQR.......--Q-QAREA-ERIQIL--M.- 109
RCM.GA.x.GAB1 -AE.....RAPE.VPTGA--AEFQP--RDML-KV-L--RL-FH-.-F--RL-RTCV-H---VHQR-LE-AA----L-M-----I--QT--SQR.......--.PNPRAV-ERITIL--M.- 105
DRL.x.x.FAO -AERQSVERAPA.EPMGA--VELE---Q-SLLR--Q--RL-FH-.-FL-RL-NTCM-HY--ALQL-FT-S-----L-L---M---FQQ--S--QGRHPPPLRPA-D.-L.-------...- 114
MND_2.x.x.5440 -AE.....RAPE.AP-GA--VGLEQ--ETSL-R-----RL-FH-.-FL-RL-NTCV-H---RHQR-LD-A-----L-MH--MYT-MQQ--P-RN....-.RP.....-.-...-----M-- 100
MND_2.GA.x.M14 -AE.....RAPE.APQGA--VGLEQ--E-SL-QV----QL-FH-.-FL-RL-NTCV-H---RLRRTLN-A-----L-M---M-V-MQQ--P-RS....-.-S.....-.-...-------- 100
MND_2.CM.98.CM16 -AE.....GAPE.IP-GA--VDLNT--E-SL-K--Q--RL-FH-.-FL-RL-NACI-H---RHQR-L--A-----L-MN--M-T-MQQE-P-RS....-.-P.....-.-...-----MV- 100
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amphipathic α-helix frameshift in HXB2

Vpr end in HXB2

H1B.FR.83.HXB2 MEQA.........................PEDQGPQREPHNEWTLELLEELKNEAVRHFPRIWLHGLGQHIYETYGD.........TWAGVEAIIRILQQLLFIHXFRIGCRHSRIGVTR.....QRRARNGASRS.....................* 97
H1A1.UG.85.U455 ----.........................----------YA-*A--------H-D------Q----------N----.........--E----------------.-----Q-----IIP.....G--G-------.....................- 96
H1C.ET.86.ETH2220 ----.........................----------Y---A--------Q--------P---N---Y-------.........--S----L--T----M---.-----Q-----IL-.....-----------.....................- 97
H1D.CD.84.84ZR085 ----.........................-A--------Y------------S------------S---Y-------.........-------------------.-----Q-----I-P.....-------S---.....................- 97
H1F1.BE.93.VI850 ----.........................-G--------Y---A--I--------------P----------N----.........--E----------------.-----------IVP.....---V-------.....................- 97
H1G.SE.93.SE6165 ----.........................----------Y---A-----------------L----------N----.........--E----------------.-----Q-----I-P.....R--V-D-PG--.....................- 97
H1H.CF.90.056 ----.........................---------------------I----------V---Q------N----.........--V----L--T--------.-----Q-----I--.....---V---P---.....................- 97
H1J.SE.93.SE7887 ----.........................---H------YH--------------------P---S---Y--S----.........--E----------------.-----H-----IIP.....---G-------.....................- 97
H1K.CM.96.MP535 ----.........................----------N------I-----R--------P---N------T----.........--E-L--------------.-----H-----IIP.....---G---S---.....................- 97
H101_AE.TH.90.CM240 ----.........................--E.------Y---------------------P--Q----Y--NN---.........--E-------M------V-.-----Q-----IMP.....G--G---TG--.....................- 96
H102_AG.NG.x.IBNG --R-.........................----------S------------H--------P---------------.........--E--K-----------V-.-----Q-----IIQ.....G--G----G--.....................- 97
H1N.CM.95.YBF30 --R-.........................---A------Y---A----------------------------N----.........--E----------------.Y----Q-----I-P.....---R.--T---.....................- 96
H1O.BE.87.ANT70 ----.........................--N---AK--F---A--------A--------P---A---Y-------.........--V--M-----------T-.Y----Q-----INP....RG-GR---S---.....................- 98
H1O.CM.91.MVP5180 ----.........................L-N---A---F------------E--------P--QAC--Y-------.........--E--M-----------T-.Y----Q-----ILP.SNTRG-GR---S---.....................- 101
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----.........................----------Y---A-----D-----L-----P-------YF-N----.........--E-------T--------.Y----Q-----I-P.....-.-R-------.....................- 96
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---V.........................----------Y---A--V-----Q--------P---Q---Y--D----.........--E--Q-------------.Y----Q-----I-P.....---R-D--N--.....................- 97
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --H-.........................------P---Y---A--I--D------K-Y--S---Q------T----.........--E--------------V-.--V--H-----IIP.....---RA---N-P.....................- 97
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---L.........................----------Y------I-----R--------D---Q------T----.........-------------------.Y----H-----INI...NQ---R----N--.....................- 99
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----.........................------S---YEQ-L-DT---I-Q--------P---A--E--------.........S----Q-----------V-.-----H-----INP.....---R-D-TN-A.....................- 97
CPZ.CD.90.ANT ----.........................-Q-E------M---L--T---I---------QPT-QH--NWV-AN---.........S-R--QVL-IL--KA--T-.Y-H--A-----HGP.......-R-...........................- 89
CPZ.CM.98.CAM3 ----.........................------P---Y---A-----------------A-------F--D----.........-------------------.--L--Q-----IIP......G-R-------.....................- 96
CPZ.CM.98.CAM5 ---I.........................------P---Y---X--I-----T--L-----P---R---Y-------.........--I----------H---V-.--L--Q-----ILX......E-R---T--X.....................- 96
CPZ.GA.88.GAB1 ----.........................------P---YQ--A--T--------------P---Q---F--D----.........--V----------H-----.--L--Q-----ILP.....---RS--SN--.....................- 97
CPZ.GA.88.GAB2 ----.........................------AG--Y---A--I--D-----------P---Q---L--NN---.........--E----------H---V-.-----Q-----IE-.....---R-RDG-YRS....................- 98
CPZ.TZ.01.TAN1 ----.........................-N-N------YT--L-DI---I-Q---K----PI-Q-V-NWVFTI---.........S-E--QEL-K---RA--T-.Y-H--I-----S.......................................- 84
CPZ.US.85.CPZUS ---V.........................------A---Y---A-DV-----E--L-----P--Q----Y--S----.........--E----------------.Y----N-----ISLARRTP-G-RN.-S---.....................- 101
H2A.GW.x.ALI -TE-....................PTEFP-AGM--HQGARD--VI-V-R-I-E--L---DPRM-IA--GY--TRH--.........-LERAREL-NA--RA--M-.--A--GR--V-Q--GR...NPLSAIPTP-NMQ...................- 106
H2B.CI.x.EHO -AE-....................VPEIP---KN-----WEQ-VVDV---I-Q--LK--DPRL-TA--NF--NRH-N.........-LE-AGEL-KL--RA--L-.--G--Q-----QPGGG...NPLSAIPP-.......................- 102
H2G.CI.x.ABT96 -.......................AEEIP---EA-----WD--VV-V---I-E--LK--DPRL-TA--NY--DRH--.........-LE-AGEL-K---RA--L-.--GD--C----GNAGG...NPLSTIPP--GVF...................- 103
H2U.FR.96.12034 -........................AEIP---GA-----GD--VR-I-----E------DPRL-TA--NY--NRH--.........-LE-AGEL-K---RAI-L-.--G--------SS-GG...NPLTTVPP-.......................- 98

Vpr start Vpr end
MAC.US.x.239 -........................EERP--NE------WD--VV-V-----E--LK--DPRL-TA--N---NRH--.........-LE-AGEL-----RA--M-.--G--I-----QPGGG...NPLSAIPP---ML...................- 102
SMM.US.x.PGM53 -TER........................P---EA-----WD--VVKV---V-E--LK--DPRL-TA--NY--DRH--.........-LE-AGEL-----RA----.--G--A-----QS-GG...NPLSTIPP--GVL...................- 102
STM.US.x.STM -THR........................P---E------WD--VV-V---I-Q--L---DPRL-SA--NY--DRH--.........-LE-AGEL-K---RA--M-.--G--------QPGGG...NPL-TIPPT-GVL...................- 102
MNE.US.x.MNE027 --ER........................P---E------WD--VV-V-----E--LK--DPRL-TA--NY--DRH--.........-LE-AGEL-K---RA--M-.--G--N-----QSGGG...NPLSTIPP---ML...................- 102
DRL.x.x.FAO --R.........................P---E--P---YD--LVDT-V-IQE--LK--D-RL--NV-SWV--R---.........SLE--HQL-IL--RA--L-.--Y--QE--L-.PAGRW..NPFRTFPRANQQL...................- 101
MND_1.GA.x.MNDGB1 -G-KR....................DEQVS-----P---Y-Q-LADTM--I-E--RK---L-I-NAVSEYCVQNT-S.........EEEAC-KF-TLMNRAIWV-.LAQ--DGTFRE.R-PQL..PPSGFRPRGDRL....................- 105
MND_2.x.x.5440 ---.........................P---EA---G-Y-K-LVGT-A-IQE--LK--D-RL--AV-SWV--QQ--.........-LE--QQL-S---RA--L-.--Y---G----QEGGRY..NPLRSFPSPNNPL...................- 102
MND_2.GA.x.M14 ---.........................P---EA-----Y---LIDT-A-IQE--LK--D-RL--AV-SW-------.........-LE--QKL-TL--RA--L-.--H---E----QEGGKY..NPLRSFPRPNNPL...................- 102
MND_2.CM.98.CM16 ---.........................P---EA-----Y---LIDT-A-VQE--LK--D-RL--AV-SW--K----.........-LE--RQL-S---KA-SM-.Y-Y---E----QEGGGC..YPLRSFPR-DNPL...................- 102
TAL.CM.01.8023 --RL....................PPSHPLPITSRLIPTPRAQLER-MR-VRD-MLI--T-EEVI-VWN-CV-LPAEPD.WTGEQAWA-S-IDFA-KGNEM--L-.-QQ--F-EQQRR-AHYPNIRPLSGRR.NTMQ....................- 115
TAL.CM.00.266 --RL....................PPSHPLPLTSRLIPTPRPQLER-MR-VRD-MLI--T-DEVI-VWN-CV-LPA-PD.WTGEQAWA-S-IDFA-KGN-M-LL-.-QQ--Y-EQQRR-PHYPNIRPLSGR-ERTMQ....................- 116
TAN.UG.x.TAN1 -AEGR...............DSRERRPGWL-IWDLS---WD-*LRDMVA--NQ--Q---G-EL-FQVWNFCQ-EGER.....NGAPMIERAYRYY-LV-KA--V-.--C---RRTPFEPYEERRNGVGGGRDGREPPPGLA................- 120
VER.DE.x.AGM3 -ASGR...............DPREARPGEL-IWDLS---WD--LRDM--DINQ--KM--G-EL-FQVWNYCQ-EGER.....NRTPMLERAYKYYKLV-KA--V-.--C---RRQPFEPYEERRDGQGGGRAGRVPPGLD.................- 120
VER.KE.x.9063 -ASGR...............GPRENRPGEV-IWDLN---WD--LRDM--D-NQ--KL--G-EL-FQVWNYCQ-EGER.....RGAPMTERAYRYY-LV-KA--V-.--C---RRQPFEPYEERRDGQGGGRANRAPPGLD.................- 120
VER.KE.x.AGM155 -ASGR...............DPREERPGGL-IWDLS---WD--LRDMV--IN---KL--G-EL-YQVWNYCQ-EGER.....QGRPIAERAYKYY-LV-KA--V-.--C---RRQPFEPYEERRNGQGGGRPGRVPPGLD.................- 120
VER.KE.x.TYO1 -ASGR...............DPREARPGEV-IWDLS---WDK-LRDM-QD-NQ--RL--G-EL-FQVWNYCQ-EGER.....HGTPMMERAYKYY-LV-KA--V-.--C---RRQPFEPYEERRDGQGGGRANRVPPGLE.................- 120
GRV.ET.x.GRI_677 -ASGR...............DPREPLPGWL-IWDLD---WD--LQDM-RD-NE--R---GMNM-IRVWNYCV-EGRR.....HNTPWNEIGYKYY--V-KSM-V-.--C---RRGPFSPYEERRNGQGGG.APPPPPGLA.................- 119
SAB.SN.x.SAB1C -ASGGWLPPVGGDPPKDPPKNPREEIPGWL-TWDLP---FD--LRDM-QD-NS--QC----NL-FR-WWN-V-EPAI...DHGQTRLEGW.YKYC----KA--V-.MKGR-CKPKTHPAYGPGAGG........PPPGLGGASGGAASAAPGL....- 141
RCM.NG.x.NG411 --M.........................L---EE-----YD--LMDT-I-IQE--KK--TPEL-TQE-NY---QH--.........SLE--K-M-TL-NKA--L-.--H--EG----GA-GG...NPLRSILH--NIL...................- 101
RCM.GA.x.GAB1 --L.........................P---E------YD--LMDT-I--QE--KK--TYAL-TQI-DYV--QH--.........SIE--Q-M--L--RA--L-.--N--AG----TS-G...SNPLRSIPQT-NIM...................- 101
SUN.GA.98.L14 -AS..................RREPVEQP---E--P---FAQ-LADTM--IRD--E----AAIVA.QVLQYCA.......DSTGSEKEGC.MRA-TL-NRA----..LPM-PSYIRIRSGSG............NVNPRPPTRPRPGQGDIRRGLQD- 117
MON.CM.99.L1 -V...................................PIERQALQAAIW--NE--LK--S-EE-R-IWEQVT-LPA-PA.WNADQAWA-CAIDYT-WV-TI-YR-.Y-E--Y-RYAEQI-RYPVLRPMRGTAPGPTSSVPQADPDNPRRPSRYRMDE- 121
MON.NG.x.NG1 ..................................XVVPIERAALQAAIWD-NE--LX--SKEE-R-IWDQVT-LPA-PG.WNADQAWA-XAIDYT-RV-TXI-R-.M-D--Y-RHAR-X-RYPXLRPLRGTAPGPTSSVPHADPERPLHPSRYHHDE- 122
MUS_1.CM.01.1085 --SL....................PPSHPAPWHSRVVPTTMRQAQ-AMW-VNE--EK--S-EE-R-IWNEVT-LPA-PD.WTVDQAAI-CAIDYV-RV-T-V-R-.--D--Y-RYNR-M-RYPTIRPLRGTQPPP-NSTPNADPVPPLSPSRYRMDE- 136
MUS_1.CM.01.CM1239 --RV....................PPSHR-PWHSRVVPTTMQQAQQAMWD-NE--EK--S-EE-R-IWNDVT-LPA-PN.WTVDQAAI-CAIDY--RT-T---R-.Y-E--Y-RYSNTI-RYPNIRPLRGTQ-PP-NSMPNADPTPPLRPSRYRMDE- 136
MUS_2.CM.01.CM2500 ---H....................PPSHPLPWLSR-VPTTMAQAQNAMWD-NE--EK--S-DE-R-IWDRVT-LPA-PN.WTVDQAAI-CAIDY--WV-G---R-.--E--Y-RYSQ-I-RYPQVRPLRGTQPPD-NSTPNVDPFPPRRPSRYRMDE- 136
MUS_2.CM.01.CM1246 ----....................PPSHPLSWLSR-TPTTMVQAQAA-W--NE--EK--S-DK-R-IWDRVT-LPA-PQ.WSVDQAAITCAIDY-KSV-T---R-.Y-D--Y--YAQTI-RYPPLRPLRGTQPPD-NSMPNADPTPSLRPSRYRMDE- 136
DEB.CM.99.CM40 --....................RYPPSHP-HFTSRTIPMTRLGLQQAMQD-NE--LK--T-EE-F-VWN-CVDLPAQPD.WTGEQAWA-S-IDY-K-V-KM-WL-.L-EA-F-REREA--GYPNIRPLTG..................RNREVRDGE- 118
DEB.CM.99.CM5 --....................RYPPSHP-HFTSRTVPMTRLALQQAMQD-NE--LK--T-EE-W-VWN-CVDLPAQPD.WTGEQAWA-S-IDY-K-V-RM-WL-.L-EA-F-REREA--RYPNIRPLTG..................RNREVRDGE- 118
GSN.CM.99.CN166 --R....................IPPSHPMPWLSRRVPTTMAIAQNA-W-INE--EK--S-DE-R-IWHDVT-LPA-PD.WTVDQAAI-CAIDY--.V-T---R-.-KD--F-RVN.LSGRYPAIRPSRGTAPPD-NSVSHADPEQPRRPSRYRMDE- 134
GSN.CM.99.CN71 --R....................TPPSHPLPWISRRVPTTMAVAQSAMW-INE--EK--S-EE-R-IWHDVT-LPA-PD.WTVDQAAI-CAIDYV-RV-T---R-.--D--F-RYNRIV-RYPVIRPLRGTAPPD-NSVPHADPEQPRRPSRYRMDE- 136
DEN.CD.x.CD1 --R....................LPPSHP-ALVSRMA-TTQRQLQ-AVWDITE--RK--SKEEIT-IWD-CWSLPALPH.WTEGQVMA-A-IDF---M-KEIWK-.Y-V--F-REAERV-HYPNIRPLRPRREEP......................- 114
LST.CD.88.447 -SRTR................QQRSPEKP---F--P---WGQ-LADTM--I-E--R----ETI-AQVSEYCV........SSTGSEEK-C.MKF-T-VNRA----..LPT-PSYAAARAGTAHPTEAAP-PTKRDIQRGRY................- 115
LST.CD.88.485 -SR-R................QQRSPERP---F--P---WGQ-LADTM--I-E--R----EAI-AQVSEYCV........SSTGSEEE-C.MRF-T-VNRA----..LPT-PSYAATRAGTAHPTEAAPKPTERDIQRGRY................- 115
LST.CD.88.524 -SRQR................QQRSPERP---F--P---WAQ-LADTM--I-E--R----EAI-AQVSEYCV........SSTGSEEE-C.MRF-TLVNRA-YL-..LPQ-PSYAAARAGTAHPTEAAP-PTGRDIQRGHY................- 115
LST.KE.x.lho7 -SRQR................QQRSPERP---F--P---WGQ-LADTM--I-E--R----EVM-AQVS-YCV........DSTGSEEE-C.MKF-TLVNRA--L-..LPT-PSYAAARAGTAHPTEAAP-PNEGDIQRGSD................- 115
SYK.KE.x.SYK173 -AE-FFNPSQH..........VQGTPWFFIPRNVELTP.NVINVTVKA-LVVT--SK--TPQEIY-VWNQSLNEEAG..TDSPTMAWERTMLDMV-A-NLM--E-.-AA--PQRTRYARHRGYPHPS..............................- 114
SYK.KE.x.KE51 -A--FFRVYQR..........QPGEPLFYIPRNVNWD-AGVISATAKA-QVAQ--CK--TAEEIF-VWNQCL-VEAG.PEETPTMAWIRCMLDMH-A-NFM--E-.-AA--PQRTKYARHRGYPHPS..............................- 116
COL.CM.x.CGU1 -RXPERDFT.................................-LQDQV-NITR--R----LTHISVIMWGCTRR.....HW.GRPW.T--.L-YV--MECA-YL-.VHA-QCRFP.STQNP....................................- 79
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Tat start disulfide bonding NLS exon 1 end exon 2 start Tat end
H1B.FR.83.HXB2 MEPVDP.................................................RLEPWKHPGSQPKTAC.TNCYCKKCCFHCQVCFITKALGISYGRKKRRQRRRAHQN...SQTHQASLSKQPTSQP..RGDPTG.....PKE*KKKVERETETDPFD......... 100
H1A1.UG.85.U455 ------.................................................N-----------T---.S-----V--W---L--LK-G------K---KP--GPP-...G-KD--TLIP---LP-S..QRVSA-.....QE-S-----SKAK--R-A......... 101
H1C.ET.86.ETH2220 ------.................................................N----N----------.NQ------SY--L---LX-G----------------P-...S-KD--NLI----L-HT..------.....SE-S-----SKA----YA......... 101
H1D.CD.84.84ZR085 -D----.................................................NID--N------R---.N--------Y---------G---------------PPH...S-----DPIP---S---..------.....Q--------SK--VH---W........ 102
H1F1.BE.93.VI850 ------.................................................S-D--N------T-P-.-K----R------W--T--G-------------H-TP-...S--V--N--P---L--A..------.....---S--E--SKAK---CA......... 101
H1G.SE.93.SE6165 -D----.................................................N----N--------P-.NK-F--V--W------LN-G----------KH--GTP-...S-KG--DPVP---LPTT..--N---.....---S--E-ASKA-A-QC-......... 101
H1H.CF.90.056 -D----.................................................K----N------Q---.N--------Y---M--LK-G----------S--H-TPA...SL-D--N-I----L-RTHGDPTGPKEQKKEVASKTETDP*D................ 100
H1J.SE.93.SE7887 ------.................................................NR---N----------.---------Y------LQ-G--------------S-PP...G-K---DLIP---L--TQRKPTGPEESKKEVESKAEPDRFD................ 101
H1K.CM.96.MP535 -D----.................................................NI---NQ---------.NQ----R--Y---I--LK-G----N------P--TTPY...N-EN--DP-R---L---RGEQTDPKESKKKVESKT-TDQFD................ 101
H101_AE.TH.90.CM240 --L---.................................................N----N------T---.SK-------W---L--LK-G----------KH--GTP-...S-KD--NPIP---LPIIRRNPTDPKESKKEVASKAETDQCD................ 101
H102_AG.NG.x.IBNG --L---.................................................S----N------T---.SK----M--X---L--LN-G-----------R--GTP-...SR-D--NPVP---LPTTRGNPTDPKESKKEVESKT-TDPCD................ 101
H1N.CM.95.YBF30 ------.................................................-----N----------.N-----R--Y--LY--TK-G----------S----TP-...S-KS--DLIPE--L--QQGDQTGQKKQKEALESKTEADPCD................ 101
H1O.BE.87.ANT70 -D----.................................................EVP--H------QIP-.N-----R--Y--Y---VR-G----------GRPAA-.S....HPD-KDPVP--SPTITKRKQERQEEQEEEVEKKAGPGGYPRRKGSCHCCTRTSEQ. 114
H1O.CM.91.MVP5180 -D----.................................................EMP--H----K-Q-P-.N-----R--Y--Y---TK-G----H------RPAA-AS....YPDNKDPVPE-SL-HTGRKQKRQEEQEKKVEKETGPSGQPCHQ-SCNSCTRISGQ. 115
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ------.................................................E----N----------.N--H--V--Y--VY--TK-G----------S----TP-S...NKS--DP-P---L--RLGDQTGQKEQKKTLES........................ 93
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---I--.................................................S-D--N--------P-.N--F-----Y--PF--TK-G---------W-S---TSKS...-PHY-DPI----FPPSRGDSLSPEEQKKKVESKAQTDQ.................. 99
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---I--.................................................E---------------.N-----A-----MY--TK-G----------AR--T-FAS...-KNN-DPVR---L---RGNQERSEKQAEKVESQAAADP.................. 99
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---I--.................................................N----N----------.N-----Q--Y---L--TK-G-------R--K----TSES...--N--DPVP---L---GGIETGQKKSKKEVESQTTSDQFA................ 101
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---IE-.................................................D----N----K-R-E-.NK-F-----Y--IL--TK-G----------GR-KP-SS-...QD.NKDP-R---L---IRDQTGSEKQKKEVERTSEADQSDW............... 101
CPZ.CD.90.ANT -D---A.................................................ETP--L--PAT-A-P-.N-----C--Y--PL--TK-G--------R-AR-N-RTTAE.S-ENN-DPV--*SLPKTSRIQSSQKK*EKKVE-KTGSGGGPCS-GSSHSCGWT.... 113
CPZ.CM.98.CAM3 ------.................................................D----L------R---.N-----M-----I---EK-G-----------G---LSAA..S-THN-G--QQ--L-RQQGNQTGQEEQKKTLESQA-ADPFA................ 102
CPZ.CM.98.CAM5 -----X.................................................N----L----------.N-----C-----M---EK-G-----------G--HSLAS..S-THN-D-IRQ--L-RQQGNQTGEEEQKKTVESQAEADP-DWSAGS........... 107
CPZ.GA.88.GAB1 -D-I--.................................................D-----------R-V-.N-----A--Y--IY--TK-G----------TT---TAPAG..-KNN-D-IP---L--SRGNKEGSEKSTKEVASKTEADQ.................. 100
CPZ.GA.88.GAB2 -D-I--.................................................S----N----------.NS----R--Y--ML--TS-G----------GR--T-LKG...-KSN-DP-RQ--L--QQGDQKCQKESEEEVESKTEADL.................. 99
CPZ.TZ.01.TAN1 -N-I--.................................................QVA--E---AA-E-P-.------------P---TK----------R-GRKSAV.HS....TNN-DPVRQ-SLPKRSRIQNSQEESQEEVEAETTSGG-PRQQ-SSVSSGRTSGTS 115
CPZ.US.85.CPZUS -D----.................................................NI----Q---------.N-----------V---TK-G----------GR---TTAKS..-ADN-DP-R---F--QLGNQTGQKEQKKALEKQTTSDQ-D................ 102
H2A.GW.x.ALI --TPLK....................EPGSSLMPYNEPSSCTSEQDVAVQELAKQGE-ILSQLYRPLE-.-NNT----E--Y---L--LN-G---W-D--G--R-SPKK.....IKA-SS-A-DKSI-TRTRNSQ-EEKQKKTLETTLGTDCGPGRSHIYIS........ 136
H2B.CI.x.EHO --IPLK....................EQESSLNSSSGHSSSTSEGVANTQGLDNRGE-ILSQLYRPL-A.-SNT------SY---L--LK-G---C-E-SRK-SSK--K.......-TTS-APNESL-ARTGDSQ--KKQKKEVETTRATDLGPGRSNTSTSRFAN.... 138
H2G.CI.x.ABT96 --TPSR....................EQENSLKSCRELSSCTFEETVDAPGLEGTQA-ILYQLYRPLEA.-SNK-------Y---L--LN-G--VC-EQPR--RTPKKTK......ANSF-A-NESI-ARTRNXQ-KKK*KEKVETKVATDLGLGR.............. 128
H2U.FR.96.12034 --IPLK....................EQESSLKSCKEQSSSTSEGDVGTQGSAAAGE-ILSQLYRPLEA.-SNK-------Y---L--LK-G---C-EQPR--SPKKVK.......AYSSAP-NKSL-NGTRNSQ-KEK*KKALETAVATDLGLGR.............. 127

Tat start exon 1 end exon 2 start Tat end
MAC.US.x.239 --TPLR....................EQENSLESSNERSSCISEADASTPESANLGE-ILSQLYRPLEA.-YNT-------Y---F--LK-G---C-EQSRK-R-TPKK.....AKANTS-A-NK-I-NRTRHCQ-EKAKKETVEKAVATAPGLGR.............. 130
SMM.US.x.PGM53 --TPLK....................EQENSLGSSNERSSYTSEEDVLTPESAKVEE-ILCQLYRPLEA.-SNT-------Y---L--LK-G---C-EQQR--R-TPKK.....AKANTF-APNESL-TRARNSQ-KKEKKETVETEVATDLGLGR.............. 130
STM.US.x.STM --TPLK....................EQESSLRSSSEPSSCTSEAVAATPGLANQEE-ILWQLYRPLEE.-CNK-F-----Y---L--V--G---T-E-SR--VKKK-K.......-YPI-A-NKSL-TRARNSQ-KKEQKKEVETEVESTPGLGK.............. 128
MNE.US.x.MNE027 --TPLR....................EQENSLKSSNGRSSCTSEAAATTLESANLEE-ILSQLYRPLEA.-YNT-------Y---F--LK-G---C-EQSR--R-TPKK.....VKANTS-A-NK-I-DRTKHCQ-KKEQKETVETAVAT-PGLGR.............. 130
DRL.x.x.FAO -DARKV............................................DLDQQDAGTHFE-FQGRTNN-.NT-W--Y-AY---L--LQ-G---R-NVSRP-K-TATVV..SRVSETGDTPVARTHTAQRRPTTTDSQTEKKE-SKTEASGTSDQNP-SQDPPKLGAKK 123
MND_1.GA.x.MNDGB1 ---SGK..................................EDHNCPPQDSGQEEIDYKQLLEEYY--LQ--ENK-W--------ML--QK-G---R-HVYRK-VPGTNKKIPGSGEEAIRRAIDLSFHRTAS-TYTANGQTTEK-KATA..................... 115
MND_2.x.x.5440 -DVGEV..........................................ASDKKEEDITHFDPFRART.-P-.NK-F--V--Y---L--LQ----VH-HVYRQ-RP--GLL..EKVPSNSQAALGRTI-G.PTTSNGQTEKEEKSQT........................ 99
MND_2.GA.x.M14 -DAGKA..........................................ELDKKEANIT-LDPFQGRT.-P-.NK-------Y---C--LQ-----H-HVYRT-RT-KRLL..GKISQDSEAAVGRTI-D.LATS-SQTKKEKESST........................ 99
MND_2.CM.98.CM16 -DAGKA..........................................VSDKKEGDVT-YDPFRDRT.-P-.DT----R--Y---L--LQ----VH-HAYRN-RS-QRLL..EKISEDS-APVGRTI-V.PTTSNSQAKKEKKSPTQ-NR-PNQ-APK............ 111
TAL.CM.01.8023 -S...............................................SKEELPTTPTYDPFPAGG.-P-.NK-------Y---L--LQ-G---R-VPDR-IRK--RSTSSSNQ.KDKDPV----L-RATGNQECQKKKVQKVESPTGAGGEHRLK-SLPLSGRTSTAS 120
TAL.CM.00.266 -S...............................................SKEELRTTPISDPFQEEGRGP-.NK-------Y---L--LQ-G---R-VPDR-FRK--RSTPSSNQ.EDKDPV----L-RATGIQKRQEETLQKVESKAATSGTDRKQ-S........... 110
TAN.UG.x.TAN1 --................................................SEGDGMA-SLLQDLHR-L-P-TNK-F--R--Y------LQ-G---T-HVSRI-RPKKN-......SN--NLV-Q-SI-A.WGGNSQ-T.....QE-KT-IPAAAETSRRPQ......... 101
VER.DE.x.AGM3 -DKGED.............................................EQGAYHQDLIEQLKA-LKR-TNK----C--Y---L--LQ-G--VT-HAPRI-RKKI-P.......LDRFPEQ--SI-TRGRDSQT-QKGQEKVETSARTAPSLGRKNLAQQSGRATGAS 118
VER.KE.x.9063 -DKGEE.............................................ERTVLHQDLIRQYKK-L-T-RNK-F-----Y---L--LQ-G--VT-HAPRT-RKKSVQ.......PNRL-QQD-SI-TRGRD-QA-QESQKKVERETTTAQILGRK-LERDKREAVGAN 118
VER.KE.x.AGM155 -DKGEE.............................................DQDVSHQDLIKQYRK-LET-TNK-F-----Y---F--LR-G---T-HAFRT-RKKI-S.......ADRIPVPQ-SI-IRGRDSQT-QESQKKVE-QA-ANL-ISRKNLG-ETRGPVGAG 118
VER.KE.x.TYO1 -DKGEA.............................................EQIVSHQDLSEDYQK-LQT-KNK-F-----Y---L--LQ-G--VT-HAPRT-RKKIRS.......LNL-P-QH-SI-TKWG-DGQ-TPTSQEKV-TTAGSN*SLGRKTPRAGVCS.... 113
GRV.ET.x.GRI_677 -D..................................................KEEEPH-LLQDLHR-LQP-TNK-------Y--EL--LQ-G--VR-HVSRK-RKTSTQ.......DN-DPIRQ-SI-T.VQ-NGQ-T.....EEGKTEVEKAAAAN............. 94
SAB.SN.x.SAB1C -DQEQ.............................................EARPQVW-ELQEELHR-LQ--DNT-F--V-----IL--HK-----R-YVPRP-RASKK.......IS-NQVSLHNSI-TWTRDSQTKKKSKAAVG......................... 93
RCM.NG.x.NG411 -DVKGA............................................GLEEREE-ILLD-FFTRE-S-.NS----R-VY---L--LQ-----N-ASRR--RG-PGNKK..KN-INPFDT-E-SL-AI..GRNSQS.....K--K-EA--KAVD-NITTGREDIFIS. 115
RCM.GA.x.GAB1 -DVQGV............................................GLEHPEEVILYD-FRKRE-S-.NT-------Y---L--LQ-G---N-ASRA--R-SKEENK.....ADKFPVPN-SI-TT..--NRKL......Q-K-E-TVEKKVATSTTIG....... 105
SUN.GA.98.L14 -STQGHQ...........................................QDQDQGKGTLEEAYKTNLE--DNK-W-RR------L--LQ-G---H-YVYRG--HQSIS.......KDKQEAVRRSIGCVRDI-CCPLLLMLNRIGSR-PAPNPQTKKKKKRQRKKESTS 120
MON.CM.99.L1 --.................................................PVDPD-PKEQ--PAT-R-P-TN.-F-RV------I--L--G--------RK-R-ATSPVP..GLSSSKNPAR--SL-H-TRDSQRPTEQAQAVATAATPDRQHI............... 103
MON.NG.x.NG1 -NSAXI..............................................VNPA-P-EQ--SAT-L-P-NN.-F--I-AL-X----LQ-G-------GRK-R-GPR-PT..IGDRSYQDNPGVKSLPKSLGNQERQKKQEKAV-S-AGTGXQSMRED-.......... 111
MUS_1.CM.01.1085 -D-SVE.................................................E-PKEQR--AA-A-P-TS.-F----A---VL--QK---------RF-KRS-ADSS.....LPSHSDPVQIKSLSDRR-DQKRQKEQKETV-AEAETDP................. 98
MUS_1.CM.01.CM1239 -D-SVE.................................................N-P-EQR--AA-T-P-SS.----R-A---ML--QK---------RF-KRP-SDQN.....VQNHPNPVPIKG-GRAILPFLHRSIPNLQRQQSRQK-QKEALAAAAGPDPCDI.. 113
MUS_2.CM.01.CM1246 -D-SVE.................................................G-P-DQR--AA-P-P-TN.----C-A---IL--QK---------RI-KRP-TDSL.....LPSDQNPVRFQ..GRATLPSLHRSIPDSQQNKSN-KKQKKALEEAAGTDPCRCFQ 113
MUS_2.CM.01.CM2500 -D-EVE.................................................N-P--QR-S-A-T-P-TP.----A-AY--MQ--L----------NRK-H--TPEG.....LPNNQDPIQLK..GRVILLFLHRSIPEPRRDQERPKKQKK-VA-EAVSDPCAI.. 111
DEB.CM.99.CM40 --........................................................SIDPFEERAN-PH.PA-M--A-IL---L---Q-G------PRR-KRKC-REY.....TPAAE-NQPDQDFV-EQPLPQRRRKCFDSQKKEAE--ETAGPGGQHCREDSSVSS 108
DEB.CM.99.CM5 --........................................................EIDPFKETAN-PH.P--M--A-TM---L--MQ-G---Y--SRR-KR--GSSFA.ANDKD--EFIPE--LP-R..-WKCFN.....SE-KET---KASRAGGRHRPEDS.... 101
GSN.CM.99.CN71 -...............................LILSSPEDLQDTAWMN.RDPAECL-PK-QQ--AA-N-P-.SA----R-A----L--LR-G--L-LHGRS-KRK-SEA....SEPAPSVPTNQD-IQSRATHLS-RRSLPHSKWNAIRQT-Q-KTVARKATSGPSDISQ 133
GSN.CM.99.CN166 -DAFTGSIYQGDTQQLGPQGAPPHQTVTLFLMPILSSLGDPQDIAWMN.RDPEECL-PN-QQ--AA-A-P-.SA------AL---L--LR-G--L-LHGRS-KRK-PKA....TEPDPSV-SNQD.SAGRATHLS-RRSLSHKQWNAVRQTQPKKALARKARSGP..... 158
DEN.CD.x.CD1 -.......................................................NADSID-FAGN--P-.NT----H-AY---L--LQ-G---V---AP-KRP-A.......R-SGTPD.QE...............AVSLSDPRRQQISQKK-KEKVETATGSSGGN 91
LST.CD.88.447 -.....................................QQQEQEQLTRQKQHQDPLK-TY-EAVTK-LS--NNK-C--------IL--QQ-G---R-YVHR--K-VAQVF......EDKQDPVDGTA-G..............R--RT-NSQTKK-R............. 100
LST.CD.88.485 -.............................QQQEQEQLTRQKQHQNPLKEIYKEAVT........K-LSV-DNK-C--R-----IL--QQ-G---R-YVHR--R-VTQVF......EDKQDPVDGT--G..............R--RTQNSQTKK-R............. 100
LST.CD.88.524 -.............................QQPEQEQHTQQKQHLDQLEEIYKEAIT........D-LQS-QNK-H--V-----IL--QQ-----R-YVHRT-R-VTYIL......ETEQDPVDRTS-G..............RT-RA-NSQTKK-RQRKTEKTSTST.. 111
LST.KE.x.lho7 -.............................QQPEQEQPIQQKQHQDLMKETYNEAVT........KALQ--QNT-C--------IL--QQ-G--LH-YVHRK-R-VTSIL......ET-QDPVDRT--G..............R-KRT-NSQT-KKRKEQIQRLSTST.. 111
SYK.KE.x.KE51 -S........................................TEDKVRETQGIPTSFLEGTFLSNG-Q-P-.SR-------Y--YR--LQ-G---T-V-ERK-RHA-TTA.........EDFAAHSSTT..............RPLPSTTRPQQGQKKE........... 95
SYK.KE.x.SYK173 -S........................................STDQICQTQRVPPSFLEGTFLEKG-P-P-.NK-F--N--Y---L--LQ-G---T-A-PRK-AA-SI........SEDD-APTGTLPRAGRTQANP.......QTK--A-..---K-STSLPSAENL.. 110
COL.CM.x.CGU1 -......................................................S-SLYAK-LEACNDK....-W--A------L--LS-G---R-.K-NK.SATQTQ................RGQDR............EWEQPDNAE-IHR-QENSSSRFWRLMEE 82
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H1B.FR.83.HXB2 .........* 100
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DRL.x.x.FAO Q........- 125
MND_1.GA.x.MNDGB1 .........- 116
MND_2.x.x.5440 .........- 100
MND_2.GA.x.M14 .........- 100
MND_2.CM.98.CM16 .........- 112
TAL.CM.01.8023 SATVTRP..- 128
TAL.CM.00.266 .........- 111
TAN.UG.x.TAN1 .........- 102
VER.DE.x.AGM3 D........- 120
VER.KE.x.9063 A........- 120
VER.KE.x.AGM155 N........- 120
VER.KE.x.TYO1 .........- 114
GRV.ET.x.GRI_677 .........- 95
SAB.SN.x.SAB1C .........- 94
RCM.NG.x.NG411 .........- 116
RCM.GA.x.GAB1 .........- 106
SUN.GA.98.L14 T........- 122
MON.CM.99.L1 .........- 104
MON.NG.x.NG1 .........- 112
MUS_1.CM.01.1085 .........- 99
MUS_1.CM.01.CM1239 .........- 114
MUS_2.CM.01.CM1246 KTSTT....- 119
MUS_2.CM.01.CM2500 .........- 112
DEB.CM.99.CM40 GRISNNC..- 116
DEB.CM.99.CM5 .........- 102
GSN.CM.99.CN71 DSRVSCGTT- 143
GSN.CM.99.CN166 .........- 159
DEN.CD.x.CD1 IREDS....- 97
LST.CD.88.447 .........- 101
LST.CD.88.485 .........- 101
LST.CD.88.524 .........- 112
LST.KE.x.lho7 .........- 112
SYK.KE.x.KE51 .........- 96
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Rev start exon 1 end exon 2 start NLS Leu-rich effector domain Rev end
H1B.FR.83.HXB2 MAGRSG..DSDEELIRTVRLIKLLYQS............NPPPNPEGTRQARRNRRRRWRERQRQIHSISERILGTYLGRSAEPVPLQLPPLERLTLDCNEDCGTSGTQ.......GVGSPQILVESPTVLESGTKE................................* 116
H1A1.UG.85.U455 --R---..NP--D-LKA--I-------............--C---R-S----K-------A-----D-L-----SDC---P----------I---R---S-S-------QPQGTET---G---S---SA--G----N................................- 124
H1C.ET.86.ETH2220 ------..------LKA--I--I----............--Y-T----------------A------TL-----SNF---P--------------N---S--S------QSQGTTE---N-................................................- 108
H1D.CD.84.84ZR085 ------..----D-LTA-----I----............----S----------------A---Y----G----S------E------------IN-N-S---------.......-------S----AI---R-E-................................- 117
H1F1.BE.93.VI850 ------..---T--LKA-KC--I----............--Y-K----------------A-----RAL-D---SSC----E-------------HIN-S----QGPEE.......----S--SG--HA--------................................- 117
H1G.SE.93.SE6165 ------..ST----L-A-KA--I----............--Y-P----------------A-----SA------TA----P--------------H---S--S------QPQGTET---RS................................................- 108
H1H.CF.90.056 ------..A--T--LQVCKI--I----............--C-E-T--------------A-----RE------TSC---PP---T-----------N-S-------EK.......-E-----SL--S-I-GT----................................- 117
H1J.SE.93.SE7887 ------..---DQ-LLA-----I----............--Y-K-N-S------------A--N--D------PSSC---P----------I---R---S----N----.......---D---SG-PCM--GA----................................- 117
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DEB.CM.99.CM40 M.....RL-QLLLLILGLIV-GTQGKQKKQQYLTVYYGVPVWVDAKVDLFCTANSSESGWAVTACLPHALVR-EV...PMPNVTQNF............NAFDN.............. 84
DEB.CM.99.CM5 M.........LSLLIIIASLTLVGAAPTKQQW-TVYYGVPVWHNATVGLFCTANSSESGWAVTACLPHAMVR-QV...PMPNV-QYF............DSFSN.............. 80
GSN.CM.99.CN166 M......HPAA-WWWGAAIITF-YLCVALLALYLA...W.DKWVK.GKPK..PTQVAVI----.......DE----.........IY..DDASSELTGFNGF-NPGFE........V- 79
GSN.CM.99.CN71 M......SAAALWWWGAA-ITF-YFCLAIFALYLA...W.DKW-K.GKPK..I.PVAVI--V-.......DD-E--.........IF..EDASSEPNA.YGF-NPGFE........V- 77
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H1B.FR.83.HXB2 MR..VKEKYQHLWRWGWRWGTMLLG.MLMICSATEKLWVTVYYGVPVWKEAT...TTLFCASDAKAYDTEVHNVWATHACVP.TDPNPQE...VVLVNVTENFNMW..KNDMVEQMHEDIISLWDQSLKPCVKLTPLCVSLKCTDLKNDTNTNSSSGR............ 146
H1A1.UG.85.U455 --...VMGI-RNYPCL------I--.LII--.NAQQ-------------D-V...-------------A-------------.-------...ID------E----..--N--D-------------------------T-D-HNITINNTN-NTN.............. 142
H1C.ET.86.ETH2220 -K...VMGI-RNCQQW-I--ILGFW.-----NGMGN-------------D-S...P-------------------G-F----.---S---...LG-E---------..---------Q--------G------------T-N-NAI--N-KVTNN-.............. 143
H1D.CD.84.84ZR085 --...VKGIKRNYQPL-K--I----MLM-TY--ADN----------------...----------S-K--A--I--------.-------...IE-K---------..--N--D----------------------R--T-N---ASRNSTD-N-T.............. 144
H1F1.BE.93.VI850 --...VRGM-RN-QHLGK--LLF--.I-I--N-ADN----------------...------------ER-A-----------.-------...-F-K------D--..--N------T---------------------T-N--NAT-NSQEKPGA.............. 143
H1G.SE.93.SE6165 --...VTGI-RN-*HL-K---LI--.LVI----SNN------------ED-D...----------S-SA-S-----------.-------...IIME----Y----..--N--------------E-------------T-N---VT-KG-KRNN-TDNSTETNN..... 151
H1H.CF.90.056 -......ET-RNYPSL-----LI--.--L----AQN---------------K...------------E--K-----------.-------...M-ME----S----..E-N------T---------------------T-N--NVR-N-SNST--.............. 140
H1J.SE.93.SE7887 -......ET-KN-QTL--G-L-IF-.-----K-K-D-------------D-K...------------S--K-----------.---S---...MN-P---------..-----D--Q-----V--E-------I-----T-N-SNITSNS--T-N-S............. 141
H1K.CM.96.MP535 --...VRGM-RN-QTLGN--ILF--.I-I---NAD-----------------...P-----------EK-------------.-------...-EME---------..--N------T-------E------E------T-N---Y-GTNS--NATST............ 145
H101_AE.TH.90.CM240 --...VKET-MN-PNL-K---LI--.LVI----SDN------------RD-D...-----------HE--------------.-------...IH-E---------..--N-----Q--V-------------------T-N--NANLTNGSSKTNVSN........... 146
H102_AG.NG.x.IBNG --...VMGI-KNYPLL-----NIFW.IMI--.NA-Q-------------T-E...---------------------------.-------...IH-E----K----..--N----------------------------T-D-HNFN-SYSNS-NLTS............ 144
H1N.CM.95.YBF30 -KVMGMQSGWMGMKS--LLFYL-VSLIKV-G..S-QH-----------R--E...-----------HS--A--I---Q----.-------...-L-P----K----..E-K-AD--Q-------E--------------TML-N-SYGEERN-TN............... 144
H1O.BE.87.ANT70 -E........KRNKKL-TL.YLAMALITPCL-.LRQ-YA---A-----ED--...PV-------NLTS--K--I--SQ----.---T-Y-...YP-H---DD--I-..--Y-----Q---------------QM-F---QME--NIAGT--E.................. 133
H1O.CM.91.MVP5180 -K........KNN-KS-SL.YIAMALLIPCL-YSKQ-YA---S-----E--A...PV-------NLTS--Q--I--SQ----.-----H-...FP-G---D--DI-..--Y--D----------E------E-M-F---QMN-V--QTNKTG.................. 134
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -K.......VTEMQKN-LICCL-I-LIKI-G...SE------------RD-E...-V---------HS--A--I---Q----.-------...-LIP----R-D--K..-N--D--Q-------E--------------T-S-SSWRSVN-S.................. 133
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --...VKGTWTSCMPYYVV-ILS-CSLIISSTKN-N---------------E...A----------QKA-A--I--SQ----.---D-KA...IE-S---------T..-A--N--QQ-V-----------I-------T-H-SIP-F-NSS.................. 140
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -K..-M-ERKRSFNGFYMTM-ICMALLIPCLT..SDE-----------R-VN...-V---------HS--A--I--------.-------...---H----D----N..-Q-----Q---S------------------TM--SNVTRQNS-SN-N.............. 143
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -...ETQRNCRTLSLKEIILCT-VLGIIG-IKCEDNM-----------R--D...-----------QNP-------SQ---S.-N---E-...IE-T----Y--A-E..-N---------VN-----V------I----T-N-SLF-CIKENGNTTNC............ 146
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -...GMKY-WWRNSCRSISIKLI-IGWIAS-FGE-NW-----------R--K...----------S-S--A--I---Q----.---T---...-L-P----E----E..-Y--D--Q-------E--------------T-T-NNPT-TSC-.................. 140
CPZ.CD.90.ANT --.........KPIHII.--..-ALLIQF-EKG-NEDY---F------RN--...P-----TN-SMTS---------TS---.I--D-I....--RL-.-SVWFNAY.--Y---S-T--MXQ-FQ--H--------M-IKMN--GYNGTPT-P-TTTST........... 137
CPZ.CM.98.CAM3 -.........EKIKGSLIEKY-FM-LIIPCLTGSDQ--A------------D...-------E-S-LNK-A--I--SQ----.-------...-QIP---------..N-T-A---NT------------------I--TME-RKVTFNSTS-RNKTSTMTT........ 144
CPZ.CM.98.CAM5 -.........ERKKLN-.IICYM-MGLITP-LTGHEW-A------------E...-------E-S-LNK-A--I--SQ----.V------...-YMP--S-S----..--N-A---Q---S---------------I--TMQ--T---IST--TN-.............. 137
CPZ.US.85.CPZUS -K........VMEKKKRL-LS.YCLLSSL-IPGLSS--A---------RDVE...------------KQ-A--I---Q----.-------...-H-P----K-D--..E-N-A---Q--------------I-------TMT-LNPDSN..................... 131
CPZ.GA.88.GAB1 -K....VMEKKKRD-NSLSIITIITII-LTPCL-SE------------HD-D...PV---------HS--A--I---Q----.---S---...-F-P--I-S----..--N--D-------------------------T-Q-SKANFSQAK-LT............... 142
CPZ.GA.88.GAB2 -K....V.MGKTR-RWQPYCIIMALIIPCLKTESDQW---------------...-P----AN-T-LKE-P--I---Q----.---S-E-...-I-I----E--V-..D-A-----Q---T-------R-----N----Q-T--SINATG-ETNAT-............. 143
CPZ.TZ.01.TAN1 -........KN-I......-IT-ILIITILGIGFSTYYT--F---------Q...P--------DITSRDK--I----N---.L----Y-...-T-A--SIR---E..E-Y--QE-K---L--FQ--F--------F-IKMT-.TMT-T--KT................. 129
H2A.GW.x.ALI -........MSSRNQL.....LVTILLASA-LVYC-QY---F----A--N-S...IP----.......-KNRDT-G-IQ-L-.DNDDY--....IAL----A-DA-D..-TVT--AV--VWR-FET-I----------IAM--SNISTEST-T-P-PGSTL......... 131
H2B.GH.86.D205 -........AYFSSRL.....PIALLLIG-SGFVC-QY---F--I-A-RN--...VP-I--.......-TNRDT-G-VQ-L-.DNGDYT-....IRL-I--A-DA-D..-TVTQ-AVD-VWR-FET-I-----------AMN-SKTETNPGNA--TTTTKPTTTS..... 135
H2G.CI.x.ABT96 -........AY-GNQL.....LIATXL-STYGFYCTKY---F--I-A-RN-S...VP----.......-KNRDT-G-TQ-L-.DNDDYS-....LAL----A-DA-D..-TVT--AV--VWN-FET-T----------IAMR-NKTETNKWGLTGTTTVTPATVPTTKMV 140
H2U.FR.96.12034 -........AC-GNQL.....LIALLC-NA-VIYCTQY---F--I-A-RN--...IP----.......-NNRDT-G-TQ-L-.DNGDYS-....LAL----A-DA-N..-TVT--AV--VW--FET-I----------IAMR-SKTETNRWGLTGTAATTTSPAMQESS. 139

Env start
* * * * * *

signal peptide end gp120 start

MAC.US.x.239 -........GC-GNQL.....LIAILL-SVYGIYCT-Y---F----A-RN--...IP----.......-KNRDT-G-TQ-L-.DNGDYS-....-AL----S-DA-N..-TVT--AI--VWQ-FET-I------S---ITMR-NKSET-RWGLTK-ITTTASTTSTTA.. 138
SMM.US.x.H9 -........GC-GNQL.....LIALSLXSASGIYCVQY---F----A-RN--...VP----.......-RNRDT-G-TQ-L-.DNGDYS-....LAI----A-DA-D..-TVT--AI--VWN-FET-I----------ITMR-NKSEXXRWGLTGXPAPTTTQTSTTPPS 140
STM.US.x.STM -........ACPGNQL.....LIAILL-SA-LTYCTQY---F----A-RN--...IP----.......-KNRDT-G-TQ-L-.DNGDYS-....LAI----A-DA-D..-TVT--AI--VWN-FET-I----------IAMR-NKNET-KWGLTGKTVTTVTPTAAAAAT 140
MNE.US.x.MNE027 -........GC-GNQL.....LIAILF-SAYGIYCIQY---F----A-RN--...IP---V.......-RNRDT-G-TQ-L-.DNDDYS-....LAL-I--S-DA-E..-TVT--AI--VWH-FET-I----------ITM--NKSET-KWGLTK-STTTAAPTTKTTTT 140
DRL.x.x.FAO -............IRHI..IIG-CILGFLGI-IG.-H----F--T-K-RP-S...-H-I--.......-DN-SF-V-TS-I-.SLLHYE-...TEIN-IE---TVPMTE-EVIK-AWGALS-MI-AV------IN-Y--KME-S---IVNAASTTPTPTT.......... 131
MND_1.GA.x.MNDGB1 -........KCPGLFL.....I-CLAX-VGIIG..-QY---F---------K...-H-I--.......-DNSSL-V-TN-I-..SLPDYDE..-EIPDIK---TGLIRE-QI-Y-AWHAMG-ML-TI------IN-Y--KMQ-QETE-VSA-TAKPITTPTTTSTVASST 141
MND_2.GA.x.M14 -............LRH...LITAIVIIGIGIG...-Q-------T-K-HP-R...-H----.......-DNNSL-V-TS---.SLLHYE-...QLIP-I----TVPIQE-EV-R-AWGA-S-MI-AV---------Y--KMQ--KGE-SSTSTTTPMPTTTTPTTP.... 134
MND_2.CM.98.CM16 -............LRY....II-GIIVGLGLG...NQ-------T-K-HK-E...-H----.......--NDSL-V-TS---SLLHYEEQ...PIPNITWNXXTGPMEE-EV-M-AWGA-S-MI-AV---------Y--KMQ--KG-DLATPIPTTSTTTTTTTT..... 133
MND_2.x.x.5440 -............LRY...LRYIVLGIIVSVIVG.EQ-------T-K-HK-R...-H----.......-DNNSF-V-TS---.SLLHYE-...QHIP-I----TGPIEE-EI-T-AWGA-S-MI-AV-----R---Y--KM---EGQ-E-EQATAKTTTPVPTTTTPSTT 140
TAL.CM.01.8023 -........KC-QVLCLAICVIWVANIGKSLTSA-QQFL----------N--...PP----.......-MARDQ-S-SQ---.S--QNL-....-P--L--Y-DVY..--Y--DHIAD-MDA-FLTAT---T----M--RMA---ITKNLTGTVAPPTTNSTTNSVTS.. 143
TAL.CM.00.266 -........KY-AVI........FCLAYLGRFIIGNQY--I--------N--...PP----.......-MARDQ-S-SQ---.S--QNL-....-P--L--Y-DVY..--Y--DHIA--MD--FLTATR--T----I--RM--E-ITKNLTISANTTTPAPT........ 129
TAN.UG.x.TAN1 -........GP-RGK-...VLLVILGLSL-GLLYGTQYI--F--I----NSS...VQA--M.......-PNT-L---TN-I-.D-HDYT-...-Q-.--S-K-EA-KDR-PL-A-AESN-HL-FEST---------M-IKMN--K-TSTAP-S-TPTSSSTT........ 136
VER.KE.x.TYO1 -........RYTIITL.......GIIVIG-GIVLS-Q-I--F--I----NSS...VQA--M.......-PTTSL---TN-I-.D-HDYT-....-PL-I--P-EA-GDR-PLIA-AASN-HL-FE-TM------S---IKMN-VE-NSTRERATTPTTTPKSTG...... 134
VER.DE.x.AGM3 -........KLTLLI-......I-LIGIGVVLN-RQQ----F-------NSS...VQA--M.......-PTTRL---TNSI-.D-HDYT-....-PL-I--P-EA-ADR-PL-A-AGSN-HL-FE-T-------S---IKMS-VE-NSSEP-TTPKSTTASTTNITASTT 141
VER.KE.x.9063 -........KP-LGIV......-IAIIGISSLLS-RQ----F--I----NSS...VQA--M.......-PTTRL---TN-I-.D-HDYT-....-PL-I--P-EA-ADR-PL-A-AGSN-HL-FE-T-------S---IKMS-VE-NSSRRNPTPTSASTTKAPKTG... 138
VER.KE.x.AGM155 -........TKFLGIF.....IV--IGIG-GIS-KQQ-I--F-------NSS...VQA--M.......-PTTRL---TN-I-.D-HDYT-....-PL-I--P-EA-ADR-PL-A-AGSN-HL-FE-T-------S---IKMN-VE--GSATSTPATSTTAGTK....... 135
GRV.ET.x.GRI_677 -........GR-LIKI.....LIIAIGIS-GIGN..-Y---F--I----NS-...VQA--M.......-PNT-M---TN-I-.D-HDNT-...-P-.-I--A-EA-D..-PL-K-AESN-HL-FE-TMR-----S-I-IKMS-VE-NGTAT-KATTTATTTMT....... 131
SAB.SN.x.SAB1C -........KL-TVLL........WLSGCWSLVWLVQY---F--I----NSS...VQA--K.......-PNT-L--STN-I-.D-EPEGTIAE-PIP-I--K-DA-KNR-PL-G-AESN-HL-FEST-------S-M-IKMN-YR-EGGAA-TT-PSTSTARPEVVS... 140
RCM.NG.x.NG411 -........A..KLIS....IGIIIGL-G-IIVG--QY---F-------NS-...VPM---.......-DNAQS-G-LN-I-.EGGISP-....-P---S-K-DA-E..-SLY--AKSNVWH-Y-ST-----R---M-ITMY--A-NGSWDGTATQSPTTTTRATTRTT. 138
RCM.GA.x.GAB1 -............DKKLVIVLIVVIGIILVQGSQKPQYI--F------RNS-...VPM--V.......-DNTQS-G-LN-I-.EGGISP-....-SI--S-R-DA-N..-SLY--AKDNVWN-Y-ST-----R-S---ITMN-SAINGSWDGIPT-APPTTTKT...... 135
SUN.GA.98.L14 -........RC.........PEI-IGFSLLLGSIAIQY---F--T-K-EP-V...VP-I--.......SANNSL-V-TS-L-.DLQTYA-...-PITGLE---TEGISN-QI-Q-AWQAMT-MV-AIM-----IN-Y--KM--PPKPTTPSS--TVKSSCDYWT...... 133
MON.CM.99.L1 -........RK........LMA-STLC--MTLVNGSN-T----------P--...PP------PNYGSK-AG-N-LASS-L-.---T--S....LYL-I--E--AYQ..-Y---E-V--MK--FS-A---------M--RML-VEVNTVS-ASTTPAPSTPTP....... 137
MON.NG.x.NG1 -........RMKTIIVLTILCLMM-TLTSGSXSGN-S----F-----Y-P--...PP------PXYGSK-AG-N-LASS-L-.S--V-RA....LPL-I--S--AYN..-Y---E-V---K--FS-A---------M--RMR-QXINES-TVXPTTTXX.ATTP...... 145
MUS_1.CM.01.1085 -........PRMTWLRA.ST-L--TLL-SSSIIWGRQ----F-------D--...PP-------NIANR-PG---I-T--L-.---A---....-QL-ISGEKFDIYK.-Y--D--TD-VR-IFN-A---------M--KM--AKVT-Y-RS.................. 134
MUS_1.CM.01.CM1239 -........PRMS.LMGMGT-L--TLL-SSSIIWGNQ----F-------D--...PP-------NIANR-PG---I-T--L-.---A---....-QL-ISGEYFNVYK.-Y--T--VD-VR-IFN-A---------M--KM--SRINVTRPS.................. 134
MUS_2.CM.01.CM2500 -............AVMT.SAMVF-TLL-SCSLIWG-Q----F-------D--...PP-------NIANR-PG---I-T--L-.---A---....-QL-I-GEYFDIYK.-Y--D--TD-VR-IFN-A---------M--RM---K-NSTRP-.................. 130
MUS_2.CM.01.CM1246 -.........ERT-ILTALSLT-ALSLSL-LRKHA-Q----F-R---S-N--...PP-----N-NIANR-PG--LI-T--L-.---A---....-QL-ISNEHFNIYK.-Y--D--TD-VK-IFT-A---------M--KM--DL-NISMSS.................. 134
DEB.CM.99.CM40 -........PNVTQNF........................................................................................NAFD.-PIE--LWQ-MT--YK--F--------Y---MQ-IKTSTNPTPTNT-TTTTTIATTT.... 69
DEB.CM.99.CM5 -........PNVSQYF........................................................................................DSFS.-V-EQ-LWD-MT--YR--F--------Y--RMN-SSTTTT-TAATTTI............. 60
GSN.CM.99.CN166 --.......KTVESMMMLAVSL-ALMA-L-PGLKCEN-T---------RD--...PP------PDIASN-PG-I-IST--L-.S--S-A-....-PL-I--K.FNIYK.-Y--DEVRD-MV--FN-A---------M--GMY-NLTNTS-SEPTTTP-PPNVSTTT.... 149
GSN.CM.99.CN71 -M.......RKVGFLKMLVVSLT-MAL-IPG-RSKGN-T--F------RD-K...PP-------DITSN-PG-I-IST--L-.S--S-S-....-PL-I--E.FNIYK.-Y--DEVRD-MV--FN-A-R-------M--RM--KLPNTS-T-TP-TTTATTSPSSPTPTP 153
DEN.CD.x.CD1 -........SQVR-TL..KVLL-ILWTIG-ICT---QY---F--I-A-RNSA...AP---T.......AMDRG---AAS---.E--YQR-VWMENATDYFDIYHNPIV.DQV-QN-KD....-YK-TF--------V--RMN--RKEDNSTNAVTVSSTTTTTTTIKTPT 144
LST.CD.88.447 -........NCPGLIL......--IILRVQGEK-K-QY---F----K-E--V...VP-I--.......SANNSL-V-TS-I-.DLQSYAQ...IPIH-ISL--TKEIKD-QIIQ-AWSAMT-MV-TIM-----VN-Y--RM--EGEGIG-TKATKTKT.STTP....... 134
LST.CD.88.485 -........DC-KLLL......F-LFLGAQGE-.K-QY---F----K-ED-V...VP-I--.......SANNSL-V-TS-L-.DLQSYAQ...IPIH-ISL--TQEIKD-QIIQ-AWSAMT-MV-TIM-----IN-Y--RM---GGGIGPK-TP-PIGKTTTP....... 134
LST.KE.x.lho7 -........ACPGLG........ILLL-LGII.WG-QY---F----N-DDNVS..VP-I--.......SANTSL-V-TS-L-.DLQSYA-...-PIY-IS---TIPVKD-QVIQ-AWSAMNAMV-SIM-----IN-Y--RMQ-GEV.....-KTPTTTPKTTTQ...... 129
LST.CD.88.524 -........ACPGNIL.....L--LCLGLTAGEK--QY---F----K-ED-V...VP-I--.......SANNSL-V-TS-L-.DLQSYAQ...IPIH-I-L--TQEIKD-QIIQ-AWGAMT-MV-AIM---T-IN-Y--RM---GEGLGKKRTTTTTTPTTTP....... 136
SYK.KE.x.SYK173 -........AAFRTYI.....VC-FSLISLGFMEKQQY---F--I-H-ED-Y...AP---T.......-SHKGG---KN---.SADQIEV....RVNITG-Y-PA-NSSHMIRQ-IL--MSA-FL-ANR-----A-M-IRML--LDNSPATS.................. 124
SYK.KE.x.KE51 -........KLFNIIS....VV-GIVLSLGIV-RLEQY---F----N-ED-Q...VPM---.......-PHTGG---KN---.SSEQIEV....RVNISG-Y-TA-NSSHGIRQ-LLQ-MSD-FL-ADR-----S-M-IRTL-VED-DSSSG-LTTTI............ 131
COL.CM.x.CGU1 -........LRYLFIN.........LLVLGIVL.SNK-----Q---A-E--DVNDQQF--F-SSPE.......IQQVLG-L-PPPGK-V-...QNMP----A-DLF..--SFSGEVWIITQTTLE-R-R--A---AY-APMI--KVNRTE-GT-TVAPTT.......... 130
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H1B.FR.83.HXB2 ....................................MIMEKGEIKNCSFNISTSIRGKVQKEYAFFYKLDIIPIDNDT.............TSYKLTSCNTSVITQACPKVSFEPIPIHYCAPAGFAILKCNNKTFNGTGP..CTNVSTVQCTHGIRPVVSTQLLLNGSL 265
H1A1.UG.85.U455 ...................................ITDGVRE-M------MT-EL-D-K--V-SL--R---VQ-NKTDN............N--R-IN----T----------------------------KDPE---K--..-R-----------K------------- 263
H1C.ET.86.ETH2220 ....................................INSAND-M-------T-EL-D-KR-A--L------V-LN-GS.............-D-R-IN----T---------LD-----------Y-----RD---T----..-H-----------K------------I 262
H1D.CD.84.84ZR085 ...................................LPTVKP--M-------T-VVTD-RKQVH-L--R--VVQ---EGKNEIN.....DTYGT-R-IN----A-----------------------------D-R------..-K---S--------------------- 272
H1F1.BE.93.VI850 ...........................................MQ-----MT-EV-D-KL-LS-L--R---V--G-NNS............SE-R-IN----T---------WD-----------Y------D-R------..-K-----------K------------- 256
H1G.SE.93.SE6165 ...................................STVDNP---------VT-E--D-KK-------R--VV--N-A..............-N-R--H--V-T-K------T-D---------T-------RD-E------..-K-----------K------------- 270
H1H.CF.90.056 .....................................MEAG--LT-----VT-VL-D-Q--VH-L--R--VV----NS.............-Q-R-IN------------------------------------------L..--------------------------- 258
H1J.SE.93.SE7887 .....................................VSSPDIMT------T-E--N-RKQ---L--RQ-VV---SNN.............KN-I-IN------K--------Q------------------D-N-----S..-K-----------K------------I 259
H1K.CM.96.MP535 .....................................VVSPA---------T-E-KD-KK--S-L--R--VL-LNGEGNNSS.........-E-R-IN----T---T----T-------------------KD-R------..-K-----------K------------- 267
H101_AE.TH.90.CM240 ...................................IIGNITD-VR--T--MT-ELTD-K--VH-L------VQ-EDKKTS...........SE-R-IN------K-----I--D-------T---Y------D-N------..-K---S-------K------------- 268
H102_AG.NG.x.IBNG ......................................DMN----------T-EV-D-KK-MH-L--R--VVQ-NENNG............SQ-R-IN----A----------------------------KD-G------..-K-----------K------------- 262
H1N.CM.95.YBF30 ...............................MTTREPDIGYKQM------AT-ELTD-KKQV-SL--VE-VV--NA.............YNKT-R-IN---TAV------T------------P----M---EGN-S-N-S..-------------K--I----I----- 268
H1O.BE.87.ANT70 .........................................NLM-K-E--VT-V-KD-KE-KQ-L--VS-LMELNETSSTN......KTNSKM-T--N--STT----------------------Y--F---STE-----T..-R-ITV-T-------T-----I---T- 254
H1O.CM.91.MVP5180 ...................................LLNETIN-MR-----VT-VLTD-KEQKQ-L--VS-LSKVNDSNAVN.........G-T-M--N--STI-K------------------T-Y--F---DTD-----L..-H-I-V-T-----K-T-----I---T- 258
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ...................................VNQTNHVQMQ-----VT-EL-D-KKQV-SL--MG----L-TNNSSG........NNSQ-R-IN---TAV------I-------Y----P----I---DQD-----E..-N-----------K--I----I----- 258
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glycosylation NNT glycosylation NKT CD4
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glycosylation NST
glycosylation NFT V3 CD4 V4

glycosylation NCT V3 tip glycosylation NST
glycosylation NNT

H1B.FR.83.HXB2 AEEEVVIR......SVNFTDNAKTIIVQLNTSVEINCTRPNNNTRKRIRIQRGPGRAFV....TIGKI.GNMRQAHCNISRAKWNNTLKQIASKLREQFGNNKTII............................FKQSSGGDPEIVTHSFNCGGEFFYCNSTQLFNSTWF 396
H1A1.UG.85.U455 --R-IR--......-E---N---------VNP-K---S--Y-TRKNIR-YSI-S-Q--Y....VT---I-DI------V--RD--R-IQ-V-EQ-KKK-N-KT.............................II-AS-----I--T--------------TSG----I-N 394
H1C.ET.86.ETH2220 --G-TI--........FENLTNNAK-IIVQLNESVEI-CTRPSNNT-ES-RI---QT-Y....AT-D-I-DI--------EE---K--QKVKE--QKH-P-.--............................IE--P-----L--T--------------TSN-----KL 391
H1D.CD.84.84ZR085 ----I---........SENLTNNAK-IIVHLNQSVEINCTRPYKKE-Q-TPI-Q-Q-LY....-TRYTTRIIG--Y----GV------R-V-R--GNLLNQT-.............................II--P--------T--------------TSG----A-N 401
H1F1.BE.93.VI850 ---GI---........SQNISNNAKTIIVHLNESVQINCTRP-NNT-KG-HL---QT-Y....AT-A-I-DI-K------GTQ-----EYVKAE-KSH-P--.-A...........................IK-N------L--TM-----R------DTSG---D-GS 386
H1G.SE.93.SE6165 --GKIKV-......-E-----T-V------KT------------M----MGI---QT-Y....AT-A-I-DI------VTKR--KEA-QNV-AE-GKI-NKSSEN...........................IT-NS-A---L--T----I-R-------TSG----SLL 403
H1H.CF.90.056 ---QII--........TKNISDN-KNIIVQLKTPV-I-CTRP-NNT-TS-HL------Y....AT-D-I-DI---------TD--K--H-VVTQ-GIHLN-RT.............................IS--PN----M-VR------R-------TSG----S-E 387
H1J.SE.93.SE7887 --GDII--........SENISDNAKNIIVQLNKTVEIVCYRP-NNT-KG-HM---QVLY....AT-E-I--I-ET-----ERD-S---RRV-T----H-NKT..............................IN-TSP----I-------------L---TSK----S-D 387
H1K.CM.96.MP535 ----II--........SENITDN-KNIIVQLNETVQINCTRP-NNT-KS-HM---K--Y....-T-D-I-DI--------GE---M--SRVKE--K-H-K-GTI............................TFKPPNP------L--M---A-------T-K---E-GE 397
H101_AE.TH.90.CM240 ----II--........SEDLTNNAKTIIVHLNKSVEINCTRPSNNT-TS-TI----V-Y....RT-D-I--I-K-Y-E-NGT---KV---VTE--K-H-NKT..............................II-QPP----L--TM-H---R-------T-K---N-CL 396
H102_AG.NG.x.IBNG --G-----........SENITNNAKTIIVQLANPVKINCTRP-NNT-KGVHI---Q--Y....AT-D-I-DI------V-KTE--K--H-VVTQ-KTY-K-TT.............................II-ANPL---V--T--------------TSK------D 391
H1N.CM.95.YBF30 NTDGI---............-DSHSNLLVQWNETVPINCTRPGNNTGGQV-I--AMT-Y....N-E--V-DI---Y--V-KEL-EPMWNRTREEIKKIL-K-N...........................ITFRARERNE--L-VTHLM---R-------TSK---EELL 395
H1O.BE.87.ANT70 SKGKIRMM........AKDILEGGKNIIVTLNSTL-M-CERPQI.DIQEMRI--MAWYSMG..IG-TAGNSS-A-Y-KYNATD-GKI---T-ERYL-LVN-TG..........................SINMT-NH-----L-VTHLH---H-------TAKM--Y-F. 386
H1O.CM.91.MVP5180 SR-KIR-M........GKNITESAKNIIVTLNTP--M-CIREGIAEVQD-YT--M-WRSMTLKRSNNTSPRS-V-Y-TYNKTV-E-A-Q-T-IRYLNLVNQTEN..........................VTII-SRT----A-VSHLH---H-------TSGM--Y-FI 394
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -TSNI---.........NNSKD...TLLVQLNES-PINCTRPGNKT-GQV-I---MT-Y....N-EN-I-DT---Y-EVN-T.-EQIWNTTKQIIINN.......RK........................NIT-IPNP---L-VTNLMI----------TS---TNQN. 379
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---KIM--........YKA.D....K-LVQLNTS-HINCTRVGNKTIKG-PL---QL-Y....GTETVV-DT-E---E-NQTH-YKI-N-VKRE-TTV-NESNK...........................TVH-AN-------VANLH-----------TSA---D-LL 385
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -T-NITV-........VNNASKN-HDWIVQL-TAV-L-CKRVGNNT-GKV-I---MT-Y....NMDH-F-DT-K-F-ELNGTT--E--QKVRES-IKEIKA-ANGTY........................NIT-EP--------AN-M----------DTRKM--.... 405
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 E-KVT-LD.........RNVSNDMDTIIVKLNETVRLNCTRTGNNTIKG-PI--SQI-Y....G-ETVI-DT---F-QLNKTV-T--F-KVRHA-N-TYKG.YLGNE........................TIT-GP-T---L-VTNLHLI---------TSI---TSI. 417
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -DNQT-A-...........IDPSENLAIIQLKDPVKI-CRRPGNNT-GQ--I--AMT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-E-NGTQ-AKA-NETKEV--NILRK..............................NIS-MVP------VTN-H-----------TSEII-I-K. 384
CPZ.CD.90.ANT QTNTS-VM........-GRK-ESVLVRFGKEFENLTI-CIRPGN-TVRNL-I---MT-Y....NVEIAT-DT-K-F-TVNKTL-EQARNKTEHV-A-HWKKVDNKTN........................AKTIWTFQD----VKV-W---Q------DI-PW--A-YT 399
CPZ.CM.98.CAM3 --NKTIA-.............RNGYXFLXXFQXXVSINCTRPGNXS-GQ--I---MT-Y....N-EN-V-DT-R-Y-Q-N-TV-DER-NETGQA---L-T-LTQV............................N-TV-P-----VTNMM-----------T-T---Y--K 393
CPZ.CM.98.CAM5 ---GPAVAR.........SEDLRHK-IIIQFKEG--IICMRPGNNS-GQL-I---VS-Y....N-EN-V-DP------V-K-Q-MKK-NET-LAIAKYDKSIAKV............................T-TPNP------TNMM-----------T-P---KFNY 389
CPZ.US.85.CPZUS -TKN-TV-..........SK.NFAD-ILVQF-EGV-M-CIRPGNNTVGNV-L---MT-Y....N-P--V-DV-E------KLT-EKQR-YTLEIIKKEANLT-V.............................ELIPNA-----V-NMML----------TIP---M-YN 376
CPZ.GA.88.GAB1 --GNITV-........VENKSKN-DVWIVQLVEAVSLNCHRPGNNT-GEV-I---MT-Y....N-ENVV-DT-S-Y-K-NGTT--R-VEEVKKA-ATSSNRTAAN-...........................TLNRA------VTH-M-----------TS-I-TDNIT 394
CPZ.GA.88.GAB2 ----E-VF.....RTK-M-APGLSDT-IVQLKRA-PINCSRPGNNTGRA-NLS--TT-F....NTEALI--P-K-S-HLNGTL---I-NR-KQ-IKNSTTWHRGD-...........................T-TKHP-----V-NFM-----------TSR-ITCNSS 397
CPZ.TZ.01.TAN1 E---TKAY.........-VNTSVNTPLLVKFN-S--L-CERTGNNT-GQV-I---MT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-SVNATT-YRN-DWAMAAINTTMRARNETV.........................QQT-QWQRD----VTSFW---Q-------L-NWT-TWTA 394
H2A.GW.x.ALI --NRTY-Y.........WHGRDNRT-IS--KHYNLTMHCKRPGNKTVVP-TLMS-LI-.....HSQP-NKRP---W-WF.KGE-RKAMQEVKET-VKHPRYKG-NDT......................NQINFT-PGR-S-A-V-YMWT--R---LH--M-WFL-WVEN 405
H2B.GH.86.D205 --NRTY-Y.........WHEKDNRT-IS---YYNLSIHCKRPGNKTVVP-RTVS-LL-.....HSQP-NKRP---W-WF.KGN-TEAI-EVKRTIIKHPRYKGGAKNIT....................SVKLVSEHGK-S---TTYMWT--R---L---M-WFL-WVEN 410
H2G.CI.x.ABT96 --NRTY-Y.........WHGRDNRT-IS--KYYNLTIXCRRPGNKTVLP-TIMS-LV-.....HSQP-NERP---W-WF.GG--KEAMQEVKETVVKHPSYKG-NDT......................KXITFTTPGE-S---VKFMWT--R---L--KM-WFL-WIED 414
H2U.FR.96.12034 S-NRTY-Y.........WHGRDNRT-IS--KYYNLTMYCRRPGNKTVLPVTIMS-LV-.....HSQA-NN-PK--W-WF.GGN-KGAIQEVKETIANHPRYHG-KNI......................SQINLAEPAG.--S-VKFMWT--R---L--KM-WFL-WVEN 409

* * * *

V3

MAC.US.x.239 --NRTY-Y.........WHGRDNRT-IS--KYYNLTMKCRRPGNKTVLPVTIMS-LV-.....HSQP-NDRPK--W-WF.GG--KDAI-EVKQTIVKHPRYTG-NNT......................DKINLTAPGG.----VTFMWT--R---L--KMNWFL-WVED 413
SMM.US.x.H9 --NRTY-Y.........WHXRSNRT-IS--KYXNLTMRCRRPGNKTVLPVTIMS-LV-.....HSQP-NERPK--W-WF.GGE-KEAIREVKXX-VKHPRYKG-NXX......................XQIKLTAPGG.----VTFMWT--R---L--KMNWFL-WVEX 416
STM.US.x.STM --NRTY-Y.........WHGRDNRT-IS--KYYNLTMSCRRPGNKTVLPVTIMS-LV-.....HSQP-NERPK--W-WF.GGE-RGAI-EVKET-VKHPRYTG-NDT......................AKIRIVAPGG.----VTFMWT--R---L--KMNWFL-WIEN 412
MNE.US.x.MNE027 --NRTY-Y.........WHSKDNRT-IS--KYNNLTMKCRRPGNKTVLPVTIMS-LV-.....HSQP-NERPK--W-RF.EGN-KEAI-EVKQTIVKHPRYTG-NNT......................DKINLTAPRG.----VTFMWT--R---L--KMNWFL-WVED 414
DRL.x.x.FAO HGQDEL-ET.....RGKPDFLNHKYVFRV-KKWNLKIICRRKGN-SI-STPSAS-LL-Y....HGLEPGK-LKRGM-KF.EGQ-GKA-GSL-KE-KSVS-SIWRNTTNSTCISLKGKKIQDRNVTGCMLKQLKVDNYTTK--LASENLMML----Y-F--VSKIWRTWNN 447
MND_1.GA.x.MNDGB1 HK.-GELIPIDDKYRGPEEFHQRKFVYKVPGKYGLKIECHRKGN-SVVSTPSAT-LL-Y....HGLEPGK-LKKGM-TF.KGR-GLA-WSL-KE-NKLNDSI.KV...NQTCKNFTSTGEENKQNTDKQKEFAKCIKTLKI-NYTTSGDRAAEMMMMT-QGEMF-CNVTR 425
MND_2.GA.x.M14 HNYDEL-LV..NPQ...KEFHDHKYVYRV-KKWGLKVVCDRKGN-SIVSVPSAS-LI-Y....HGLEPGR-LKKGM-RL.IGQ-GRA-NALSRE-KKVNASIYRGFNASGPCRGINNR.GVVNKTGCALKTIEVSNYTTI-E-GAE-IMIL----Y-F--W-RIWKTWNN 426
MND_2.CM.98.CM16 HDYNEL-QT..NTKKGKEEFHDHKYVYRVDEKYNLQVVCRRKGN-SV-STPSAT-LI-Y....SGLEPGK-LKKGM-QL.KGQ-GIAMHDL-IE--KIDSSIWRNVT.KGYCKGLKRK...ENRTGCALKTIKVSDYTTK-E-GAE-IMLL----Y-F--W-KIWRTWND 427
MND_2.x.x.5440 HDYDEL-QT..NPRKGKDEFHDHKYVYRVDKKWGLQVRCRRKGN-SI-STPSST-LL-Y....HGLEPGK-L-KGK-QL.EG--GQA-HSLSLE--KINDSIYKDNHNMTCKSSNNK....KNTTGCHLKTISISESTVK-E-GAE-IMLL----Y-F--W-KIWKAWNS 447
TAL.CM.01.8023 .-NQTQ-I........HQAPKNESA-IL-GKEHN-TIQCIRPGN-TIKDL-IAA-LM-H....SQIIAGKDLKR-Y-K-.EGN-TRAMEDVNE-IAKAYKDHINSSS.....................GTAQIRWQGVRK--L-VSLFWHA-Q-------ISSM-MK-NY 409
TAL.CM.00.266 .-NHTQVI........HQAPKNESA-IL-GKEHNLTI-CIRPGN-TIKDL-IAA-LM-H....SQIIAGK-LNR-Y-KL.EGN-TKAMESANEEIAKRYKEHINNTD......................KVNITWTAVRR--L-VQLFWHA-Q-------ISSM-LN-SY 392
TAN.UG.x.TAN1 --NRTE-W.......QKHGVSNNSV-IK--KHYKLKIVCRRPGNKTVLPVTIMA-LV-.....HSQQYNTKL---W-HF.QGD-KGAWREVRKTIV-LPKEKYRGTN......................NTRQIWLSRQW----AANIWL--Q------TPDWFV-WLNN 411
VER.KE.x.TYO1 H-NRTQ-W.......QKHRV-NN-VLILF-KHYNLSV-CRRPGNKTVLPVTIMA-LV-.....HSQ-YNMKL---W-HF.EGN-RGAWREVKQ-IV-LPKDRYKGTN......................NTEHIYL-RQW----ASNLW---Q------KMDWFL-YLNN 413
VER.DE.x.AGM3 S-NRTQ-W.......QKHRVSNDSVL-LF-KHYNLTV-CKRPGNKTVLPVTIMA-LV-.....HSQRYNTRL---W-HF.QGN-RGAW-EVKNEIVKLPKDRYQGTN......................DTEEIYL-RLF----AANLW---Q------KMDWFL-YLNN 420
VER.KE.x.9063 S-NRTQ-W.......QKHRV-NDSV--LF-KYYNLTV-CKRPGNKTVLPVTIMA-LV-.....HSQ-YNTKL---W-HF.QGR-REAW-EVKEEIIKLPKDRYRGTN......................DTEKIYL-RQF----AANLW---Q------KMDWFL-YLNN 420
VER.KE.x.AGM155 S-NRTQ-W.......QKHGVSNDSVLIL--KHYNLTV-CKRPGNKTVLPVTIMA-LV-.....HSQ-YNTRL---W-HF.QGN-KGAW-EVQEEIVKLPKERYQGTN......................DTNKI-L-RQF----AANLW---Q------KMDWFL-YLNN 415
GRV.ET.x.GRI_677 S-NRTE-W.......QKGGNDND-V-IK--KFYNLTVRCRRPGNKTVLPVTIMA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-HF.QGD-KGAW-EVREEVKKVKNLTEVS-E.......................NIHLRRIW..----SANFW---Q------KMDWFI-YLNN 400
SAB.SN.x.SAB1C VANRTE-W.......QKNGNSNDSV-IR--RYFNLTIRCRRPGNKTVLPVTIMA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-WF.GGN-RGAW-EVKETIVRLPPKKYSGTN......................DTNKI-L-RQW----SEFFF---Q------KMDWFL-YLNN 410
RCM.NG.x.NG411 S-NRTW-Y.........QRKQSNRTVIG--RHFNLTV-CRRPSN-TVKG-SLAT-.V-.....ISLRVQKRPKG-W-RF.DGD-KGAW-EVKEAINKTK-YKG-RQP......................ENITIRSVYG.--D-AKCFWL--D---L--KMNWFL-YLNN 404
RCM.GA.x.GAB1 NVN-TW-Y.........QRRQSNRTVIG--SFYNLSV-CRRPSN-TVKG-SLAT-.V-.....ISLRVEKRPKG-W-RF.EGN-TDAW-EVKERVKTTK-YRG-SNT......................DKIKIRTVYG.--D-ARYFWL--N---L--KLNWFL-LLNN 410
SUN.GA.98.L14 HK-DEL-PI....NNKVGQGAEGEYVWKVAAKWGLVIQCIRKGN-SQVSTISST-LL-Y....YGLEPGSKL-L-Q-KF.VGQ-GRAFATLGKL--QVEPLANMSNGCTFDNITKTCR..FTNGTDFKKMIKFKPMEKH-A-AATEMLMMT--E-M-F--L-RI-KVWND 440
MON.CM.99.L1 NAPNTTVM........MNKQKNES-V-R-AKHLHV-I-CIRPGNKTIRNL-I-A-MT-Y....SQLIVG--T-K-Y-KVNKTQ-ETA-QAVHEAVKTEWEKKNNGTN......................VTTISWRFQPQ--K-VQ--W---Q-------VSA--INRRT 398
MON.NG.x.NG1 -TNXTTVMM........NGKRNES-VIR-XKTLSV-I-CIRPGNKTLRNL-I-A-MT-Y....SQIIVG--X-K-Y-QVNKTQ-DAA-HAAHXAIXXEWESKNNNVT......................VANITWRYQPK--N-VQ--W---Q-------LSR--X-SDP 407
MUS_1.CM.01.1085 L-GNNTAVM.......MNG-KNES-GIKFGENFRV-L-CIRPGNKTIRNL-I-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMLAM-KHWHGRLQKQNHSSINET...............KIKIRWRSEPK--Q-VQ--W-----------LSV--QFVNH 421
MUS_1.CM.01.CM1239 L-GNNTAVM.......MNG-KNES-GIKFGENFRV-L-CLRPGNKTIRNL-I-A-MT-Y....SQLIVG-DT-R-Y-K-NKTQ-DVA-R-AMLAM-KHWHGRLEKQGE.NITEE...............KIKIRWTSQPK--N-VQ--W---A-------LSV--QFNNN 415
MUS_2.CM.01.CM2500 LPGNDTAVM.......MNGKKNES-AI-FGENFRV-L-CLRPGNKTIRNL-I-A-MS-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMKAM-AHWA.KMD.....NRSES...............DIKIRWTSEPK--R-VQ--W-----------LSV--QFEND 402
MUS_2.CM.01.CM1246 LPGNDTAVM.......MNG-KNES-AIKFGENFRV-L-CIRPGNKTIRNL-I-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMIAM-DHWH-RLQKANK.TINKT...............EIKIRWTSEPK--R-VQ--W---Q-------LSV--QFENN 416
DEB.CM.99.CM40 E-RAEELHI..IRKE-KGEVQNGS-TIRVPAKYNLTL-CVRPGNKTYRA-HMAT-LS-Y....-TFIQRLRIKR---RL.NGS-A-AT-EMRQ-IL-I--KANRTNN..........................LTIHYPK--R-VQSVW-Q-H-------ISKALDLLLL 337
DEB.CM.99.CM5 E-RAED-HI..IRK....GLEN---T-RIPPKYNLSLDCVRPGNKTYRAVHMAT-LS-Y....-TFIPRLRIKR---RM.-GN-TGAV-E-R-R-K-IY...NVTK...........................ITVHYP---R-VQNTW-Q-H-------VSKA-..NLL 321
GSN.CM.99.CN166 QPGNNTRIM.......MNGMKNES-VIGFGEDYHL-L-CIRPGNKTIRNL-I-A-MT-Y....SQVIVG--T-K-Y-RLDPDR--RAIREAMKAMN-HWE-KTG.......................RNDTQIRWTSEPK--L-VQ--W-Q-Q-------LSI--QLNNN 412
GSN.CM.99.CN71 QPGNNTRVM.......MNGKKNES-VIGFGEDYQLTL-CIRPGNKTLKNL-I-A-MT-Y....SQIIVG-DT-K-Y-KLNHT--DIAIR-AMKAMKNHWEKINNDTT....................PNKTQIRWTSEPK--L-VQ--W-Q-Q-------LSV--QFNNN 417
DEN.CD.x.CD1 ELLDNHTQI..IRN...TSKDNQ--AILFRK-SV-KLKCTRPGNVTLKGLNMAA-IVM....RATIIPRRAI-R-A-K-VGGN-TR-RQE-EKAVK-E-NI-G-VKW...........................DVPRV-----TSSAR-Q-R-------L-RM---SQY 404
LST.CD.88.447 HTDDEL-PL...TPKKMGNLLEAKFVYKVAGKWGLIIRCIRKGN-SEVSTISST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFHNLGNM-KRLNATAMNYTHGNCIDNT.......KPCGRQLKGLPIANMTRR--NLATEMLMHT--E-M-F--V-RI-QEWNN 437
LST.CD.88.485 HT-DKL-PL...TPKKMGNLLDAKFVYKVSGKWGLIIRCIRKGN-SEVSTISST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGKM-QKLNATAMNYTNGQCPEGK.......QPCGRHLKGLPIANMTRR-EGLATEMLMHT--E-M-F--I-RILQEWNN 436
LST.KE.x.lho7 HTRDEL-PL...TPNKMEDL-GAKFVYKVAGKWGLIIRCIRKGN-SEVSTISST-YL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGKM-K-LNAEAMNYTEGTGTCDSKK.....TTCGRKLKGLPIANMTRH-A-LATEMLMHT--E-M-F--V-RI-QEWNN 434
LST.CD.88.524 HT-DEL-PL...TPKKMGDL-GAKFVYKVAGKWGLIIRCIRKGN-SEVSTISST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGRM-KKLNETAMNYKEGNCSTPG.......KPCGRQLKGLPIANMTRR-V-LATEMLMHT--E-M-F--V-RI-QEWNN 439
SYK.KE.x.SYK173 KAKDK-RFI.......KQK-KNESV-ILVPEALRLQIICERPGNESIKN--LAA-YFLPVI.QGKL-TGRDAKR-F-RV.TGN-TEFF--VHEQATKTWK-............................VTNTTWRSQP---L-VR--W-Q---------VSK--ANITN 392
SYK.KE.x.KE51 KAKDK-RFI.......RQK-KNESV-ILVPEKLGLQLVCERPGNESIKN--LAA-FFLPVI.QGRL-TGKAAKR-F-KV.KGE-GKFFE-VHNESIKVWK-............................VTSTSWRSQPQ--L-VR--W-Q---------VSKI-ANVSN 399
COL.CM.x.CGU1 ELSDWAKD......REGVWK-DSGT-EYYWFPKD-ALGCIRRGNSSHRNLNTAN-AK-Y....YELIPYSKGIYGR-QFVPMTGQ-KKNKTQFAIEIKKNLTAWLERISRKNI.................TITPRNGNRTS---ATFTFVI-HRL-----ASS-WKHDS. 405
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H1B.FR.83.HXB2 NSTWSTEGSNNT...........EGSDTITLPCRIKQIINMWQKVGKAMYAPPISG...QIRCSSNITGLLLTRDGGN......SNNESEIFRPGGGDMRDNWRSELYKY.....KVVKIEPLGVAPTKAKRRVVQ.....REKRAV..GIGALFLGFLGAAGSTMGAAS 534
H1A1.UG.85.U455 G-MSNDM-P-G-................---Q-----------R--Q-------Q-...V---E-------------TN......-TKN-T------------K------.....-------------R------E.....------..-L--I---------------- 527
H1C.ET.86.ETH2220 ELFN-STNL-..................---Q-----------G--R-------E-...I-M-R------------AK.....EPHSTK-----E---------------.....---E-K--------P-----E.....-----A...L------------------- 522
H1D.CD.84.84ZR085 I-GH--GLNDTI................--I------------E----------E-...--N---------------A......N-TQNDT-------------------.....--------------------E.....-----I..-L--M---------------- 534
H1F1.BE.93.VI850 -NGT........................----------V----G--R---TS--A-...N-T-N--------------.......ESNI-T---E--N-K----------.....---E-------------Q---.....-----A..-L---------DSREH----- 510
H1G.SE.93.SE6165 R-NS-EN-T...................-----K----VR---R--Q-------A-...N-E-N-S----I-------N..NNTNTS-----------------------.....-T---KS------R-R----E.....------..-L--V---------------- 537
H1H.CF.90.056 MH-NY-SNDTKG.............NEN----------V----R--R-------Q-...N-M-V------I--I-E--......ASA-NYT-------------------.....---------I----TR----E.....------..-M--S---------------- 523
H1J.SE.93.SE7887 KNSIEATNDTSX.............AT.--I--K----VR---RT-Q-I-----A-...N-T-T--------------R..GNG-E-GT-T---T--N-K----------.....---E----------------E.....------..----V------T--------- 526
H1K.CM.96.MP535 -G-.........................--------------------I-----A-...S-N-------MI------.......N-THN-T-------------------.....---Q-----I---R-R-----.....------..-L--V-F-------------- 520
H101_AE.TH.90.CM240 GNETMAGCNDT.................-----K---------GA-Q---------...R-N-V-----I-------VN......-TDN-T------NIK----------.....---Q-----I---R------E.....------..----MIF-------------- 528
H102_AG.NG.x.IBNG --NSTANHTGSN.............DT.---Q------V-------Q-------Q-...I---D--------------.......-STN-T-------------------.....-------------R------E.....------..-L--V--------------R- 525
H1N.CM.95.YBF30 -E-GEP......................-------R--V-L-TR---GI-----R-...VLN-T------V-EYS--P.......DTKET-VY-S--N-VNL--Q-----.....---S---I----G-----T-S.....-----AF.-L------------------- 522
H1O.BE.87.ANT70 SCNGT-CSVS-V...........SQGNNG----KLR-VVRS-IRGQSGL-----K-...NLT-M-----MI-QM-NTWNS.....S-NNVT---I----K-I--T--FN-KVVRV-PFSVA-TRI-RPVIST-TH......------..-L-M----V-S---------A 529
H1O.CM.91.MVP5180 -C-K-GCQEIKG.........SN-TNKNG-I--KLR-LVRS-M-GESRI-----P-...NLT-H-----MI-QL-QPW......NSTGENTL--V----K-I--TK--N-.....---Q-K-FS-----MS-PIINIHTPH------..-L-M----V-S---------A 539
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .......-NTTG...............N---Q---R--V-L-TR---GI-----K-...P-N-L-----II-D........YTK-GT-KYTIY-T----TNL--Q-----.....---S---I----G----HT-T.....-Q---AF.-L------------------- 505
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 RNKTLLNETLHN...............NL------R--V-L-LR---GIF----R-...N---N-T----I-E.........KHT-TDNIT---I----T-I------N-.....-I-----------R-R--T-D.....-----A..-L-VF---------------- 516
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ....ES-PFHE................NM-I----R--V-S-MR--RGI-----P-...H-T-N-L----I---.DHV.......--TNNT---I----KNI--------.....---R----S--------.HTVG..ER-Q---AF.-L------------------A 535
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ....IFNETKDD...............N--I----R--VRL--R--RGIFL---R-...T-N-I-----I-FA.....QQ.KTDRM-K-AM-T-V--E--N---------.....---R--------------T-H.....-----AV.-L------------------- 548
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ......INKTEN...............MTII----R--V-S-MR---GIF----R-...N-T-T-----M--EIHKNREDQGEDQDQNNTYVCLT--N-K-I--------.....-I-E-Q--------SR-YA-EKQHH.-----L..-L------------------- 522
CPZ.CD.90.ANT ..GNLITNGAL..................IAH------V-H-GI-S-GI-LA-RR-...NVS-T-S---IM-.EGQIY........--TVKVS-AARVA.-Q--A--SR-.....Q--E-X--S----TX--PEIKQHS..-Q--GI..---LF---L-S---------- 527
CPZ.CM.98.CAM3 -NNITKGDNTT..................FF----R--V-S-MR---GI-----R-...V-S-T--V--II-ETGH-I.....NNSITNITLY-T--N-V-L--L--H--.....---S---I----S----HT-S.....-----AF.-L------------------- 526
CPZ.CM.98.CAM5 TCDNQNNCTR-N......TNDTNSDNS-L-IS---R--V-S-MR---GI-----R-...N-T-I--------EAG-KWE.....N..NTITVY-S--E---L--L--NR-.....---S---I---------HT-A.....-----AF.-L------------------- 532
CPZ.US.85.CPZUS ....N-DNTTI..................--K---R--V-Q-MR---GIF----K-...VLS-N-----MI-DISISAV....NNDSRNITVM-T----TAL-KN--H--.....---S---I----G----HT-K.....-----AF.-L------------------- 506
CPZ.GA.88.GAB1 -GII.........................I-----R--VSS-MR--RGI-----R-...N-T-N---------S-TPVT.....N-SGNLT---T--N-K-I--------.....---R----S------R-HT-ARQ.KD-Q---AF.-L------------------A 524
CPZ.GA.88.GAB2 DTSE........................YI---K-R-VV-S-MR---GIF---RR-...T-T-N-T------EVQN........GTGNNTEVYLS------I--------.....-I---------------YT-AKA.LD-S---AF.-L------------------- 525
CPZ.TZ.01.TAN1 .NRTNNTHGTL..................VA---LR--V-H-GI-S-GV-L--RR-...TVK-H------IM-AEKD-N.........NSYTPQFSAVVE-Y-KV--AR-.....---E-Q--S---RPG--PEIKANH.T-SR-D..V---L------S---------- 525
H2A.GW.x.ALI KTGQEQ.....................HNYA--H------I-H-A--NV-L--RE-...ELT-N-TV-S-IANI-TDG..........NQTNITFSAEVAELY-L--GD-.....-L-E-T-I-F---SER-YSST...PR-N--G-.FVL-..-----AT---A--T-A 530
H2B.GH.86.D205 KTNTTR.....................RNYA--H-R----T-H----NI-L--RE-...ELS-N-TV-S-IANINSD..........N-TTNISVSAEVSELY-L--GD-.....-L-E-T-I-F---DVR-YSSV...KP-N--G-.MVL-..-----AM---A---T- 535
H2G.CI.x.ABT96 RNMTLL..............KPQ-RQRRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANIEENRSN........NHTNIIFSAEVAELY-L--GD-.....-L-E-T-I-F---NV--YSSV...TPKN--G-.FVL-..-----AM---A--T-- 548
H2U.FR.96.12034 R-MEGQ..............TSR-RHKRNYV--H-R-V--T-H---RNV-L--RE-...DLT-N-TV-SMIANI-RI-K.........NQTNISMSAEVAELY-L--GD-.....-L-E-R-I-F---PV--YSSV...TP-N--G-.FVL-..-----AT---A----- 542

* *
gp120 end gp41 start

MAC.US.x.239 RN-AN..............QKPK-QHKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDG.........NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.....-L-E-T-I-L---DV--YTTGG..TS-N--G-.FVL-..-----AT---A----- 547
SMM.US.x.H9 IKNG-..........RWTSQNQK-RYQKNYV--H-X----T-H----NVXL--RE-...DLT-N-TV-S-IAEI-WI-G.........NKTNITMSAEVAELY-L--GD-.....-L-E-T-I-F---SV--YTTTG..AS-N--G-.FVL-..-----AT---A----- 554
STM.US.x.STM R--SE.........MRDWNKNKK-QQKRNYV--H-R-V--T-H----NV-L--RQ-...DLT-N-TV-SIIANI-WT-N.........N-TNITASAEVAELY-L--GD-.....-L-E-T-I-L---NV--YTTS...TS-T--G-.FVL-..-----AT---A----- 550
MNE.US.x.MNE027 KNLTG............TTQKPQ-QHKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDG.........NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.....-L-E-T-I-L---NV--YTTGG..TP-N--G-.FVL-..-----AT---A----- 550
DRL.x.x.FAO RTSNVW.....................YPYAS-H-----DD-AR--RKI-M--V--FNNE---TQDV-EMFFEIQKLETE..ETGDSNYQ-KFIPQDEVQNQFTAVGAH-.....-L--V--I-F---DVH-YNLPG...H-Q--GA.VVL-..I--L-SL---A-CSVA 583
MND_1.GA.x.MNDGB1 IMRAWNDPNEKKW..............YPYAS-Q-R--VDD-MQ--RKI-L--T--FNNH---THRV-EMYFEMQKIDSNE.....TKMQ-KFLPPSETSNQFVAYGAH-.....-L---M-I-I---DV--HTLPE..HHK---GA.VIL-..I--L-SL---A--SV- 566
MND_2.GA.x.M14 QNSNVW.....................YPYMS-K-R--VDD-H---RKI-M--V--FNNH---TNDV-EMFFEVQLVEG.......KRYL-KFLPQDEVQNQFTAVGAH-.....-L--VD-I-F---DVH-YHLPD...AKQ--GA.VLL-..M--L--L---A--SVA 557
MND_2.CM.98.CM16 QNSSVW.....................YPWMS-N-R---DD-H----KI-M--V--FNNE----NDV-EMFFEVQKTEEG........YI-KFVPQDEVQNRFTAVGAH-.....QL--VD-I-F---EVA-YHLPE...A-Q--GA.VLL-..MF-L--L------SVA 557
MND_2.x.x.5440 KQSSVW.....................YPYMSRN-R--VGD-H----KI-M--V--FNNE---TNDV-EMFFEVQKTDDD......-GYI-KFIPQDWIQNQYTAVGAH-.....-L--VD-I-F---DIH-HHLPN...T-Q--GA.VLL-..M--L--L---A--SVA 579
TAL.CM.01.8023 TYNYTA-KGVLHQEKIGRQEHRYSDRTKFFMS-QLR-M--R-S--E-L--L--RE-...HLS-K--V--I-VDINHYKGN........DI-SVEPSSQI--A--AAVAR-.....--IE-T-I-F---NIR-YDGP...ATK----APLAL-..-I---ST--TA---VA 558
TAL.CM.00.266 EYNYTSNQGKLHQGVIGK.KPRSSDRTKFYMS-QLR-M--R-SR-E-L--L--RE-...HLQ-K-------VDINHHRGS........-D-TVEPSSQI--S--AAVSR-.....--IE-V-F-Y---NIR-YDGP...ANKQ---APLAL-..-I---ST--TA---VA 540
TAN.UG.x.TAN1 E-NSGR..NVDVEGNNCTTGKDKRCYKRTYV--H-RS-V-D-YTLS-KT----RE-...HLE-T-TV-SMMVSL-YNSK.........ERTNVTLTANLENI-AY--GR-.....-LIE---I-F---EIR-Y-GPT....----VPF.VL-..---------AA---TA 555
VER.KE.x.TYO1 KTWDAD..H-FCSSKK.KGHAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTLS-KT----RE-...HLQ-R-TV--MTVELNYNSK.........NRTNVTLSPQIESI-AA--GR-.....-L-E-T-I-F---EVR-YTGG...HE-Q--V.PFVL-..---------TA----A 557
VER.DE.x.AGM3 RTVDPD..H-PCNGTKGKGKAPGPCAQRTYVA-H-RSV--D-YTLSRKT----RE-...HLQ-T-TV--MSVELNYNSK.........NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.....-L-E-T-I-F---EVR-YTGG...HD-T--V.PFVL-..---------TA----A 565
VER.KE.x.9063 Q-VDAN..H-QCSNETKKGNAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KV----RE-...HLE-T-TV--MTVELNYN-N.........YRTNVTLSPQIEGI-AA--GR-.....-L-E-T-I-F---NVR-YTGG...QD-S--V.PFVL-..---------TA----A 565
VER.KE.x.AGM155 LTVDAD..H-HCKNNAGKGRSPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KT----RE-...HLQ-T-TV--MTVELNYN-Q.........NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.....-L-E-T-I-F---EVR-YTGG...QE-Q--V.PFVL-..---------TA----A 560
GRV.ET.x.GRI_677 RTEDAE...GTNRTCDKGKPGPGPCVQRTYVA-H-R-VV-D-YT-S-KV----RE-...HLE-N-SV-A-YVAI-YN-KS........GP-NVTLSPQV-SI-AY--GD-.....-L-E-T-I-F---DVR-YTGPT....----VPF.VL-..---------TA----A 544
SAB.SN.x.SAB1C K-VDPD..H--CAKNN.....TKPCWQRTYV--H-R-VV-D-YTLS-KT----RE-...HLE-N-TA-A-YVELNYNSK.........NRTNVTLSPQIESI-AN--GD-.....-L-E-K-I-F----VR-YTG....PE-Q--V.PFVL-..---------AA----A 549
RCM.NG.x.NG411 KTEGNK................N-ARQAMFV--IT-MVV-D-YT-SRKV-T--RPD...AL--NATV-Y--ADI-YTDN.........MTTNVTLSAEVG-I-AA--GR-.....---E-M-I-Y---NVR-YET......KQ--VP.LVL-..-----S---TA----A 532
RCM.GA.x.GAB1 ETVG................TTN-KRKAPFV--IT-M-V-D-YT-SRKV-T--RPD...ALK--AQVSY--ADI-Y.........I-D--TNITLSAEVG-Y-AA--GR-.....-AIE-R-I-F---EI--YQT......KQ--VP.LVL-..-----S---TA----A 538
SUN.GA.98.L14 TTSNKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AS---KI-L--T--FNNR---ANRV-EAWF-LERVEDW.KVNGS-I-VVAFQPPTNTLNQFV-TGAH-.....-L-R-R-I-F---DEH-YAP.....RK----APVAL-..A-AL-S---TA--LV- 576
MON.CM.99.L1 -K-DG.......ISPFDVNNKPNTTYHGGW-A-T-R-MVTQ-GY-S-SI-L--RK-...HVQ-T----A--I-GELYQN..........NVTLVPSAQVS-S-----SR-.....---E-D--SM---T-Q--TGV....H-----..ITL-MA-----ST--G-----A 537
MON.NG.x.NG1 XKNKN....ETFESTFNVSTNASTAYNGEW-T--LR-LVTQ-GYIS-SX-L--RQ-...HVQ-T----A--VDGELYGS..........TVTLIPSARVS-A-----S--.....---E-D--S----A-Q--HGL.....MRE-RA.ITL-MA-----ST--G-----A 549
MUS_1.CM.01.1085 TEINE..........SNIHTVTTKYHKDQWMV---R-FV-Q-GY-S-SI-L--RK-...LV--E-------IDGAMYRD..........S-NMTPSANVL-A--M-PK-VQ....---E-D--SM---EVQ--P-P....HVHA--..ISL-IT-----S---G-----A 558
MUS_1.CM.01.CM1239 ITQINE.........SNIHNVTTKYHQDQWMV---R-FVTQ-GY-S-SI-L--RR-...HVQ-T--V----IDGAMYKD..........TVNMTPSANVM-A--M--KN-.....---E-D--SM---EVQ--P-P....HVKA--..ISL-IT-----S---G-----A 552
MUS_2.CM.01.CM2500 TRQIHN.........SNIDTVTTKYHKDQWMV---R-FVTQ-GYTS-SI-L--RQ-...H-Q-T--V----IDGAMYGD.........TVNRLTPSANVL-A--M--KR-.....---E-D--S----EVQ--P-P....HVQA--..ITL-IT-----S---G-----A 540
MUS_2.CM.01.CM1246 TREIND.........SNIHTVKTKYRHDQWMV---R-FVTQ-GY-S-SI-L--RK-...HVQ-T-HV----IDGAMYGN..........T-NMTPSANV...-TRASRLRD....T--E-D--S----EVR--P-P....HVKA--..ISL-IT-----S---G-----A 551
DEB.CM.99.CM40 QNNT................RNSTW--KWLM----N-LV-T-YT--QHI-L--KE-...ELK---H-SAFVFDV-HY-G..........S-TLTPSA-I-AV--AD-F--.....-IIEVK-I-F--SAVR-YEGPE..SV-H---AGIAF-..LVA--ST--AA----- 469
DEB.CM.99.CM5 MNKT................NNITW-NNTLM--K-N-LV-T-F---QHV-L--KE-...ELK-H-SVSA-VFEVAHYGQ..........NMNITPSS-IKAV--AD----.....-IIEVK-I-M---SIR-YEGPE..SA-Q---AGIAF-..LVA--ST--AA----- 453
GSN.CM.99.CN166 .TIN-S.NIG-..........ITSKYKGQW-A-K-R-FVTQ-GY-S-SI-L--RQ-...H-N-T-------IDGAMYES..........S-NMTPSA-VA-A-NY--SR-.....---E-D--SM---P---KEHP....AV----..LSL-IS--T--S---T-----A 546
GSN.CM.99.CN71 ITAVDDTNI--..........VTSKYKGQWMA---R-FVTQ-GY-SRSI-L--RQ-...H-N-T-------IDGAMYGH..........S-NMTPSA-VA-A-KY--SR-.....---E-D--SL---S-Q--PHPGV..HVK---..ISL-IS--T--S---A-----A 555
DEN.CD.x.CD1 PVNN.................SNIINNQTYMV-N---LV-T-HT--MDI-L--AE-...E-T-T--VS-IIVDT-VHPN........RTH-TLTLSA-V-QV--A--ARW.....-L-ELT-I-L---SVR-YEGPESAESVSR-RREVSLVLGLI---S---TV---VG 541
LST.CD.88.447 KNSDKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AS---KI-L--T--FNNR---THRV-EMWFQMEKFEPE..ENLGGNLSVRFLPPSWETNQFVATGAH-.....-LIRLR-I-F---DVH-YAP....SSKQ---APLAL-..A--L-S---TA--LV- 573
LST.CD.88.485 KNSDKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AT---KI-I--T--FNNR---THRV-EMWFELEKWEPE..ENLGGNLSVRFLPPSWETNQFVATGAH-.....-LIR-R-I-F---AEHQYAP....SSKQ---APLAL-..A--L-S---TA--LV- 572
LST.KE.x.lho7 KNSDKW.....................YPWAN-H--S--DD-ATI--KI-L--T--FNNR---THRV-EMFFEMEKWEPH..EDLGGNLS-KFLPPSWETNQFVA-GS--.....-LI-LN-I-F---DEH-YAP....RG-QT--APLAL-..A--L-S---TA--LV- 570
LST.CD.88.524 KNSDKW.....................YPWAN-H--S--DD-AT---KI-L--T--FNNR---THRV-EMWFEMEKWEPH..EDLGGNLS-KFLPPSWETNQFVATGAH-.....-LIRLR-I-F---SEH-YAP....RG-QT--APLAL-..A--L-S---TA--LV- 575
SYK.KE.x.SYK173 GNASKN.................NYASNLR-S-A-R----D-RY-R-LI-L--TA-...H-K-T--V-AV-TDIEYYPG.........-TLNFTPTANVE-V--AD-FN-.....-LIQ-K-I-F---DQR-YELP...NT-----APLAL-..---L-S---TA--G-A 523
SYK.KE.x.KE51 GYANP.................SNYAKNLY-S-A-R----Y-GY-T-L--L--TE-...H-K-T----AV-TDIEYYPN.........-QLNFAPTANVE-V--AD-FN-.....-LIR-K-I-F---SQR-YELP....TKQ---APLAL-..---L-S---TA--S-A 529
COL.CM.x.CGU1 ............................PVMN-T-RKLV-S-VTHARIL-G--PG-...HLQ-NWEKQPVIAFMGTIEG....DNDGNGCAYPAAPNFKHALSTL--GR-.....-L--MRTTTYV--DI--S-NVNWHHG-Q--...GIFAFSI-AL-SG--AA--S-- 532
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H1B.FR.83.HXB2 MTLTVQARQLLSGIVQQQNNLL.RAIEAQQHLLQLTVWGIKQLQARILAVERYLKDQQLLGIWGCSGKLICTTAVPWNASWSNKS..........LEQIWNHTTWMEWDREINNYTSLIHSLIEESQNQQEKNEQELLELDKWAS.LWNWFNITNWLWYIKLFIMIVGGL 692
H1A1.UG.85.U455 I-----------------S---.----------K------------V-------Q------------------T----S------..........Q-D---NM--LQ-EK--SS--GI-YQ-------------LD--A-----N.-*-----S------R--VI----- 684
H1C.ET.86.ETH2220 I-----------------S---.K-------M------------T-V--I--H-R-----------------------S------..........Q-E--DNM---Q-----S---DI-YN-L-V-----D---KD--A----EN.---------------I-------V 680
H1D.CD.84.84ZR085 ---------V------------.---------------------------------------------H----T----S----R-..........V-Y--GNM---Q-E---D---G--YN------I------K----------.-----S--Q------I-------- 692
H1F1.BE.93.VI850 I---------------------.-----------------------V--------------------------N----S------..........Q-E---NM-----EK--S--SNI-YK-----------------A------.-----D-S-------I-------- 668
H1G.SE.93.SE6165 I-----V-----------G---.-----------------------L--------------------------N----V------..........YNE--DNM--I--E-------YQ-Y--L------------D--A--Q---.-----G--R------I-------- 695
H1H.CF.90.056 I-----------------S---.---Q-R--M--------------V-------R------------------N----S------..........QSE--DNM------KQ-S---EE-YR-L-V--T-------D--A------.--T--D-SH------I-------- 681
H1J.SE.93.SE7887 I-----V-----------S---.K---------K------------V--------------------------N-----------..........Y-D--ENM--IQ-E-------GI-Y-----A-----N--KD--A----TN.-------S-------I----I--- 684
H1K.CM.96.MP535 I-----------------S---.--------------------R-----------------------------N----S-----..........SW-E---NM-----EK--G--SDT-YK------T-------D--A------.-----D--K------I----I--- 678
H101_AE.TH.90.CM240 I-----------------S---.-----------------------V----------KF--L------I---------ST---R-..........F-E---NM--I--E---S---NQ-YEILT------DR--KD---------.-----D---------I-------- 686
H102_AG.NG.x.IBNG I-----------------S---.K---------K------------V--L----R------------------T----S-----T..........FND--DNM--IQ-EK--S---DI-YN-------R------D--A------.-----D--------RI-------- 683
H1N.CM.95.YBF30 I-------T----------I--.------------SI--------KV--I----R---I-SL------T--Y-T----ET---NTS.........YDT---NL--QQ--EKVR--SGV-FG---QA-E--NT--KS-----Q-D-.--S--G--K------IA----A-I 681
H1O.BE.87.ANT70 T--A--THT--K------D---.---Q---Q--R-SX---R--R--L--L-TL-QN----SL---K---V-Y-S-K--RT-IG............N-S--DTL--Q----Q-S-IS-T-YEE-QKA-V---Q--KK-----E---.I---LD--K------IA-I---A- 685
H1O.CM.91.MVP5180 TA---RTHSV-K------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLIQN--R-NL---K-----Y-S-K--T---G.........RYNDDS--DNL--QQ--QH---VS-I-YDE-QAA-D-----VKA-----E---.-----D--K------IA-I---A- 698
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 I-------K-------------.------------S----------V--I----R---I--L------SV-Y-N----TT---.........NNSYDT--GNM--QN--EQVR--SGV-FG-L-QA-E--SI--KS-----Q-S-.-----D--K------I---V-A-I 664
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 L----------T------S---.------------S----------V--I-----------------------S----RT---..........KTYNE--DNM--------VR---EI-YG---QA-D---N--KK-----H-T-.-----D-SH------I----I--- 674
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 V---------------------.----------------V------L-------Q---I--L------S--Y-T----KT--G..........KSMSD---NL--QQ--KL-T---GT-FG-L--A-S------KD-----Q---.-----D---------I-L-A---I 693
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 L-----------------S---.------------S----------V--------------L-----------S----TT-T-..........KSYDD--YNM---Q--K-VS---DV-YN-L-KA-T---N--K----------.-----D--S------I--I----- 706
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 VV---------T----------.------------S----------V-------R------L---T--T--P---R--KT-G-I.........SDYQV---NY--QQ----V----G--YT-L--ANT------K------S--N.--S--D---------M-LIV---I 681
CPZ.CD.90.ANT IA--A-T-N-XH------A---.Q---T-------S---V------M----K--R-----SL---AD-VT-H-T----N--V-FTQTC.AKNSSDIQC--ENM--Q----LVQ-S-GQ-YNILQIAHE---R-KK--Y-----S-.-----D--Q------I------AI 694
CPZ.CM.98.CAM3 VV--------------------.------------S----------V-------R---I--L------A--Y-T----NT--AN.........TSFDE---NL--QD--KRVK--SGV-F----QA-E--NT--KS-----Q-S-.-----D--R------------A-- 685
CPZ.CM.98.CAM5 VV------H-------------.------------S----------V-----------I-SL------A--Y-T-----T--AN.........TSYDE---NL--QD--KKVK--SGV-F----QA-E--NT--KD-----Q-S-.--S-----Q------I-LIV-A-- 691
CPZ.US.85.CPZUS VV--------------------.------------S----------V-----------I--L------T--Y-T----DT---N.........LSYDA--GNL--Q----KVR--SGT-F----QA-E--NT--KS-----Q-S-.-----D---------I-LIV-AS- 665
CPZ.GA.88.GAB1 V---------------------.K-----------SI--V------L-------Q---I--L------AV-Y-T----N--PG.-........NSTDD--GNL--QQ--KLVS---GK-FG-L--A-S------RD-----Q---.-----D--K------I-L-A---I 683
CPZ.GA.88.GAB2 VM------N-------------.------------S----------V-----------V-AL------TV-YST----T--NSNK.........SY-D--SNL--QQ--KLVE-H-GT-FQ-LQRAHE--NS--K------Q-S-.-----D---------M--IL---V 684
CPZ.TZ.01.TAN1 IA--A---G---------Q---.Q-----------S----------M----K-IR-----SL---AN--V-HSS----LT-AED-TKCNHSDAKYYDC---NL--Q----LVE-S-GT-Y--L-KA-T-----K---------S-.--D--D--Q------IA-I--A-- 693
H2A.GW.x.ALI L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---VNNS..............-KPD-DNM--Q--EQQVRYLEAN-SEQL-RA-I-----TY--QK-NS-DV.FT--LDL-A-VK--QYGVY-IV-I 684
H2B.GH.86.D205 L--SA-S-T--A------QQPV.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNET..............-TPN--NM--QQ-EKQVHFLDAN-TA-L--A-I-----MY--QKINS-DV.FG---DL-S-IK--H-GLY--A-- 689
H2G.CI.x.ABT96 L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---D-LGA--T..........--PQ--NM--Q--EKQ--FLEDN-TR-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DL-S-VK-VY-GLYV-A-V 706
H2U.FR.96.12034 L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AS-NA---AFRQV-H-T---INDT..............-TPN-DNM--Q--EEKV-YLEEN-TQ-L-AA-I-----MY--QK-NN-DI.FG---DL-S-VK-VY-GLYV-A-I 696

*MAC.US.x.239 L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS..............-TPK--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DLAS-IK--QYGVY--V-V 701
SMM.US.x.H9 L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AXXNS---AFRQV-H-X---PNDT..............-TPX--NMX-Q--EKQV-FLEAN-TXXL--A-I---X-MY--QK-NXXDX.XG--XDL-X-IK--QYGVL--L-V 708
STM.US.x.STM L---A-S-T--T------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNDS..............-VPD--NM--Q--E-KVDFLEAN-TQ-L--A-V-----MY--QK-NS-DV.FG---DL-S-VR--QYGVYL-I-- 704
MNE.US.x.MNE027 L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS..............-TPN--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DLAS-IR--QYGVY--V-V 704
DRL.x.x.FAO TAM---SQA--T-M-E--KQ--.-LV-Q--E--K--I--V-N----LT-L-E-IG--AM-SL----FAQV-H-N-V-PNES..............VTPN-TSE-----QKRVDSISNN-TLDLQKAYE-EQ--IF--QK-GDLT-.WA---DF-W-SK---IGFF--MAI 737
MND_1.GA.x.MNDGB1 VA----SQS-VT---E--KQ--.KL--Q-SE--K--I--V-N--T-LTSL-N-I---A--SQ----WAQV-H-S-E-TNTS..............ITPN-TSE--K--ETRTDYLQQN-TEMLKQAYDREQR-TY--QK-GDLT-.WAS--DF-W-VQ-L-WGVFL-L-I 720
MND_2.GA.x.M14 VA----SQA--N---E--KI--.SL-DQHSE--K--I--V-N----LT-L-D-VA--SR-AV----FSQV-H-N---PNES..............ITPN-TSE--L----RVTAI-NNMTIDLQRAYELEQ--MY--QK-GDLT-.WAS--DL-W--K-V-IG-L-IMVV 711
MND_2.CM.98.CM16 VA----SQA--N---E--KV--.SL-DQHSE--K--I--V-N----LT-L-D-VA--AR-SM----FAQV-H-H---PNDS..............ITPN-TSE--L---KRVTAL-DNMTVNLQKAYELEQ--IY--EK-GD-T-.WAS--DF-W--K-V-IGLL--IVI 711
MND_2.x.x.5440 VA----SQT--N---E--KV--.SL-DQHSE--K--I--V-N--V-LT-L-E-VA--SR-SV----FSQV-H-S-K-PNNS..............IVPN-TSE--L----RV-SIVTNMTIDLQRAYELEQR-IF--QK-GDLNFHGLTG-DL-W--K-V-IGLLV-VVI 734
TAL.CM.01.8023 TA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AR-NS---AW-Q--Y-S----KT...........WTNSTNPD-QNM--Q--EKLVD-ASDT-TV-LQ-A-E---R-VH--QK-ND-D-.--S---LSA-FRWLRIAVIV-AS- 715
TAL.CM.00.266 TA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AK-NS---AW-Q--Y-S----KT...........WSNYTDPQ-QNM--Q--EMKVD-H-G--SQ-LQ-A-E---R-VH--QK-ND-D-.--S---LSA-FRWLRIAVIV-AS- 697
TAN.UG.x.TAN1 TA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--TR-NL---AF-QV-H-T---TFNN...............TPD-DNM--Q--ESQ-TALEGN-STTLVKAYE-EQ--MDTYQK-GD-T-.W--I-DVSS-F-W--WGFY--I-- 708
VER.KE.x.TYO1 TA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T-E-PWTN..............RTPD-QNM--L--E-Q-ADLE-N-TRQLVKARE-E---LDAYQK-TS-SD.F-S--DFSK--NIL-MGFLVIV-I 711
VER.DE.x.AGM3 TA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NA---AW-QV-H-T---QWNN..............RTPD--NM--L--E-Q-SYLEGN-TTQL--ARA-E---LDAYQK-SS-SD.F-S--DFSK--NIL-IGFLD-L-I 719
VER.KE.x.9063 TA----SQH--A--M---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NV---AW-QV-H-T---QWQN..............MTPN-QNM--L--E-Q-GELEGN-TEQLVKARE-E---LDAYQR-TS-SN.F-S--DFSK--NIL-IGFLV-V-I 719
VER.KE.x.AGM155 TA----SQH--A--L---K---.A-VG---QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--A--AR-NA---AW-QV-H-T---TWNN...............TPE--NM--L--EKQ-EGLEGN-TKQL-QARE-E---LDAYQK-SD-S-.F-S--DFSK--NIL-IGFLA-I-V 713
GRV.ET.x.GRI_677 T-----S-H--A--L---K---.A-V-Q--Q--K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T---KYNN...............TPK-DNM--L--E-Q--ALEGN-TQ-L--A---ES--LDLYQK--D-SG.F-S--SLST--G-V-IGFLVIVII 697
SAB.SN.x.SAB1C TA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-N----AFRQV-H-T-L-KYNN...............TPD-ENM--Q--E-Q-EK-EAN-SRIL-QAHE-EQ--LDSYQK-VS-SD.F-S--DL-K-FGWM-IA--VIA-I 702
RCM.NG.x.NG411 TA----S-H--A--L---KK--.DIV-Q--E--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-T-E-IY-Q...............TPE--KQ--L--E-N-SRLEGN-SVALQDA-E-H-R-VHD-EK-NS-GD.MLS-L-MDW--K--RIG-F-IL-I 685
RCM.GA.x.GAB1 TA----S-H--A--L---K---.DIVKR--N--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-V---TF...............NKTPE-QKES-LQ-E-N-SYLEAN-TIALQ-A-D-H---VH--EK-SN-GD.AFS-L-LDW-MQ---IGFF--I-I 691
SUN.GA.98.L14 TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-VQ--S--AS---QW-QV-H-N----YN...............ITPN-TKD-------QVKM-DDN-TA-LQ-AYVT.-LEN-NKFKQLQEFN.F-S-LDLSQ-FL---YAVL-I-II 728
MON.CM.99.L1 TA----S-S--A------E---.--VT---S--------V------LT---KFI---T--NA---AN-AV-H-T----N-...........WAKGHFPE-DNM--QQ-SELVD-D-MT-QQ-L-AA-E--G--QH--MKPGQ-DF.-----D-SK------I--IV-AA- 694
MON.NG.x.NG1 TA----S-S--A------E---.--VT---S----S----------LT---KFI---T--NS---ANRAX-H-Q-L--NT...........WAKGHFPE-DNM--QQ-SMLVD-D-A--QX-L--A-E--G--AH--MK-GQ-DW.-----D-SK------I--IV-AA- 706
MUS_1.CM.01.1085 TA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----D-...........WANHTQPG-ENM--QQ-S-LVD-D-TT-QE-L-LA-R---E-QHK-QK-LE-D-.--E--D-SK------I-C-V-A-- 715
MUS_1.CM.01.CM1239 TA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----T-...........WANHTLPG-ENM--QQ-SKLVD-D-NT-QG-L-AA-K---E-QHK-QK-LE-D-.--E--D-SK------I-C-V-A-- 709
MUS_2.CM.01.CM2500 TA----S-S--A------A---.--V-T-------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----N-...........WANHTQPE-DNM--Q--S-LVD-D-AT-QG-L-LA-K---E-QHK-QK-LE-DA.--E--D-SK--F-V-I-CLV-A-- 697
MUS_2.CM.01.CM1246 TA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFV---AI-NL---ANRQ--H-S----D-...........WANHTQPG-DNM--QQ-S-LVD-D-AV--G-L-MA-Q---E-QHK-QK-LE-D-.--E--D-SK----V-I-C-V-A-- 708
DEB.CM.99.CM40 TA----S-S---------QE--.K-V--HGQ--T--A--VRN-NT-LT-I-K-----AK-NE---AF-Q--H-T----N-L..............EDPD-DNM--Q--EMKVA---DEWEGALQRA-E---R-VHA-QS-QD-D-.-----DLSR-F-W-R-VVY-IAA- 623
DEB.CM.99.CM5 TA----S-S---------QE--.K-V--HG---S--A--VRN-NT-LT-I-K-----SK-NE---AF-Q--H-T----HT-..............G-PD--NM--Q--E-KVA---DEWEGALQRA-E---R-VHA-QS-TD-D-.-----DLSR-F-W-R-VVY-IAA- 607
GSN.CM.99.CN166 TA--E-S-S--A--M---E---.--V----S---PS--------T-LSSL-K--R--TI-QA---ANRP--H-I----T-...........WANGSLPD-ENM--QK-SMLVE-D-YT-QQ-L-QANQ--AS-LN--MK-S--D-.--S--D-SD-QR---I-VIV-AA- 703
GSN.CM.99.CN71 TA----S-S--A------E---.--V----S----S----------LSSL-K--R--TI-QA---ANQP--H-I----D-...........WAKNSTPD-E-M--Q--SKL-E-D-YT-QQ-L-NANH--S--MND--K-S--D-.--S--D-S-------I---V-AA- 712
DEN.CD.x.CD1 TG-A--S-D--A------QE--.--V-GHSA----S-----N-N--LT-I-K-----A--NE---AW-Q--H-S-E-SNQ........SIPGLALYQPDFQNM--QQ-ETD-AALFGNVSDALKKA-A---R-VH-VQS-YD-DN.-----DLSK-F-W-R-VVYVIA-- 701
LST.CD.88.447 TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----T--AS---QW-QV-H-N-E--YN..............ITPNWTRD-WIEWDRQVGVLEANISTL-Q-AYTTEL-NRNAFKKLQEFNFWNWLDILSWFQYIK-AV-I-IGIIV- 728
LST.CD.88.485 TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----A--AS---QW-Q--H-N-E--YN..............ITPNWTRD-WIEWDR-VGVLEANISTL-Q-AYTTEL-NRNAFKKLQEFNFWSWLDILSWFQYIK-AV-I-IGIIV- 727
LST.KE.x.lho7 TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-V-H-A--AS---QW-QV-H-N-E-TYN..............ITPNWTKD-WREWESKVAIYDKNITSL-Q-AYTTEL-NQNKFKKLQEFNFWSWLDISHWFTYVK-AV-I-LVII-- 725
LST.CD.88.524 TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----A--AS---QW-QV-H-N----YN..............VTPNWTRD-WIEWERQVGSLEANITTL-Q-AYTTEL-NRNNFKKLQ-FNFWSWMDLTTWFQYIK-AV-I-IGIII- 730
SYK.KE.x.SYK173 TA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AI-SN---AF-Q--H---T-EKACG-N-N.......FCPKPQ-KNM--HR-EQ-VD-L-DH-DG-LR-A-E---R-VHD-TK-QE-D-.--S--DLSK-FF-L-IGFYVI-A- 684
SYK.KE.x.KE51 TA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AIMSN---AF-Q--H---T-QQACG-N-........RCPTPQ-ENM--HT-E-QVD-L-DH-DN-LR-A-E-----VHD-TK-QE-D-.--S--DLSK-FQ-L-IGFFAIAAI 689
COL.CM.x.CGU1 VA--I--QS-NGRASASS-RM-LKLV-T-SA--------V-N--V-VATI-G--EE-AK-ASI--ANMQ--R-I----KT-.............GE-DP-QNM--KQ-HERVR---DI-EADLV-AYDL--E--KK-A--GD-TN.WFSG-GLF-IFK-VLYAAYV---- 688
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H1B.FR.83.HXB2 VGLRIVFAVLSIVNRVRQGYSPLSFQTHLPT.......PRGPDRPEGIEEEGGERDRD...RSIRLVNGSLALIWDD.LRSLCLFSYHRLRDLLLIVTRIVELLG..............RRGWEALKYW....WNLLQYWSQELKNSAVSLLNATAIAVAEGTDRVIEVV 833
H1A1.UG.85.U455 I------T----I--------------LA-I.......-E-LG--GR-------QGK-...------S-F--IA---.--N-----------FA---A-A-----RSSLKGL.......-L---G---L....----L--GR---I--IT--D-V-V---GWI-----IG 832
H1C.ET.86.ETH2220 I----I---------------------LI-H.......------LG--------QG--...--------F--IF---.---------------I--AA-T-----RSSLKGL.......Q----T---L....GS-V---GL---K--IN---T---V-G-----F--LI 828
H1D.CD.84.84ZR085 I--------------------------L--A.......----------------Q--G...T-------FS------.--N----------E-I--AA-------..............---------L....--------R------I--VD------------I-DI- 833
H1F1.BE.93.VI850 I----------------K------L--LI-S.......------------G---QGK-...--V---T-F---A---.--N------RH---FI--AA---DRGL..............---------L....G--TR----------I--F-T---V-------I---L 809
H1G.SE.93.SE6165 I--------------------------LTHH.......Q-E---------G---QG-G...--V---S-F-P-----.--------------SI---A-T-----RSSLKGL.......-L---G---L....----L--GR------I---DTV-----NW-------A 843
H1H.CF.90.056 I----I---------------------LV-N.......---------T--G---Q---...--V-----F-PVV---.----S----RL--------V-T-----..............---R-----L....-------G-------ID---T----------GI-VI- 822
H1J.SE.93.SE7887 I----I----A----------------LI-N.......-TEA---G----G---QG-T...--------F---A---.--N-----------FV--AA-T-GT--..............L----I---L....V--VW--G-------I----T-----------I--IA 825
H1K.CM.96.MP535 I----A-----V---------------LI--.......S--A------------Q-KN...--V---S-F---A---.--N------RQ--N-I------L-RGL..............-G-------L....---V-----------I----T------G----I--IG 819
H101_AE.TH.90.CM240 I----I---------------------PSHH.......QKE---------G---QG--...--V---S-F---A---.---------------T--AA-T-----HSSLKGL.......-----G---L....G---L--G----I--I---D-----A-GW-------A 834
H102_AG.NG.x.IBNG I---------T-I--------------LTHH.......Q-E-----R---G---Q-K-...--V---S-F---A---.---------------I--AA-T-----HNCLKGL.......-L--G----L....---IS--V-------IN---TI--V--NW---A--IG 831
H1N.CM.95.YBF30 --I--ISI-IT-IA----------L--LI--.......A-------ET-GGV--Q--G...--V---S-FS--V-E-.--N-LI-L----T-S---LR-TL----QSLSRGL.......QLLN-LRTHL....-GI-A--GK--RD--I----T---V-------I--LA 829
H1O.BE.87.ANT70 --V-VIMI--N--KNI----Q---L-IPNHH.......QEEAGT-GRTGGG---EG-P...-W-PSPQ-F-P-LYT-.--TII-WT--L-SN-ASGIQKVISY-RLGLWILG.......QKIINVCRIC....AAVT---L---Q---T---DTL-V---NW--GI-AGI 833
H1O.CM.91.MVP5180 I-I-VIMII-NL-KNI----Q---L-IPV-H.......RQEAET-GRTG-----G--P...KWTA-PP-F-QQLYT-.--TII-WT--L-SN-ISGIR-LIDY--LGLWILG.......QKTI--CRLC....GAVM---L-------TN--DTI-VS--NW--GI-LGL 846
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --I--ISIIM-M-A----------L--LI--.......T-------RT--DA--L-NG...--V---S-F---A-E-.F-N-L--L----T-C-S-LR-TL---RQNIHKGL.......QLLN-LRI-L....-GIIA--GR---I--IN--DT--V--------I--L- 812
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 IVC--I----A----------------LS-I.......---LAQ-G-T------QGT-...--V--LD-F---A-N-.--D----L----T--V--AR-TL-IV-QYTLKGL.......-LV----L-L....QGI----GK---T--T---DT-----------I--I- 822
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 I----IMS-V-VIR----------L--LI-A.......Q-E-GTLGETGG----PGSG...--V---T-CWP-----.--N-VIW--RS-TS-AC--W-QL-K--QLLINIL.......-LIQ-K-TLL....RGII---GR--RT--T---D------G-----I-RA- 841
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 I-------L------------------LI-A.......R-DR----E---G---P-NV...------S-F---A-N-.--D----L-----------L-TL--V-QTLLKGL.......---R---IHL....RGI----G----T--I---DT-----------I--IA 854
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 I----C--IG-LI----K------L--LI-A.......NQ---GLGET-KG---NV-G...------S-F-P-V-E-.--N-LS-L--Q---CASLIW-LL-I--QYSLRGV.......QQIGTL-HQL....RGT----TT-I----I---DT-----G-----IL-AI 829
CPZ.CD.90.ANT -----LLVLV-CLRK-----H-----..I--QN.....QQD-EQ--E-R----RK--I...-WRA-QH-FF--L-V-.-T-IIQWI-QIC-TC--NLWAVLQH-CR.............ITFRLCNHLE....N--STL-.TIIRTEIIKNIDRL--W-G-K--SILLAL 835
CPZ.CM.98.CAM3 --I---G-II-F-AK---------L--LI--.......T-E----G-T--DV--PGKG...------S-F-----E-.--N-L--C----------LG-TL-N--QSLNKGL.......QQLRNFSR-L....-GVIT--GR--QT--I---D------------IL--A 833
CPZ.CM.98.CAM5 I-F-LIGI-M-VIAK---------L--LI--.......T-E---RG-T--D---PG-G...--T---S-F---V-E-.--N-LI-F----I---S-LW-T-QI--QSINKGL.......QQLKDFST-L....KGV-T--GR-IQI--T---DT------N----I--F- 839
CPZ.US.85.CPZUS --I---GVIF-L-AK---------L--LF--.......T-E------T--GA-KT-NV...--T---S-F---V-E-.--N-LI-L----E-----LR-T-QI--QNINKGL.......QLLN-LRARC....-GVIA--AR---V--T---DT-----------I--LT 813
CPZ.GA.88.GAB1 I----IMT-F-V-R----------L--LI-V.......Q-EQG-LGE-D-G---Q--S...--V---E-C-P-----.--N-GIW--QS-TS-ACN-W-QLKT--HLILHSL.......-LLR-R-CLL....GGII---GK---I--I---D------------I--AF 831
CPZ.GA.88.GAB2 I-----IG-VN-IR-S-----------LI-A.......TG--EV----GGG---Q--G...--V---S-F---C---.I-N-TI-L-RL---C-SVLWSLL-Q--QQVLRGL.......-LLR-L-SQL....KGIG---L---RT--I---DT---I---R--TI---A 832
CPZ.TZ.01.TAN1 -----LMFIVNV-KQ-----T--FS-IPTQA.......EQD-EQ-G--AGG--G--NI...-WTPSPA-FFSIV-E-.--N-LIWI-QTFQNFIW-LWISLQA-KQGIISLAHSLVIVH-TIIVGVRQI....IEWSSNTYAS-RVLLIQAIDRL-NFTGWW--LI--G- 848
H2A.GW.x.ALI -A----IY-VQMLS-L-K--R-VFSSPPGYIQQIHIHK..DQEQ-TRG-T-EDVG-NV...GDRLWPWPIAY-HFLI.HLLAR-LIGLYSICRD-LSRISPI-QPIFRSLQRALTTIRDWLRLK-A.........Y---GCEWIQEAFRAFARIARETLTNTWRDLWGA- 839
H2B.GH.86.D205 -V----VYIVQMLA-L-K--R-VFSSPPSY-QQIPIRK..DRGQ-ANE-T-E-GGNDG...DYRSWPWQIEYIHFLL.RQLRN-LIWLYNGCRT-LLKTFQ........ILHQISTNLQPLRLPVA.........Y---GISWFQEALRAAAR--GETL-SAGETLW-AL 836
H2G.CI.x.ABT96 IV----IY-VQ-LG-L----R-VXSSPPSYVQQIHIRK..DQEX-TKE-I--ESGNKG...GYRSWPWQIEYIHFLX.RQLGN-LTWLYSNCRA-LSRIXQT-QPLFQRISRTLQAIREHLRL--A.........YFS-GFRW-QEACTAATR-AQETLTSTWRALWKTL 861
H2U.FR.96.12034 II----IY-VQLLGSL-K--R-VFSSHPSYVEQIPIQR..DQEQ-TKG-I-E-AG-SG...GYRSWPWQIRYIHFLI.HQLIR-LTWLYSSCRD-LSRICQS-QPLF.......QSIRE-LHL-IA.........Y---GW-YF-EAFQAFGK-ARETLSRTGRELW-TL 844

MAC.US.x.239 IL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQQTHIQQ..D-AL-TREGK-RDGGEGG...GNSSWPWQIEYIHFLI.RQLIR-LTWLFSNCRT-LSRVYQI-QPILQRLSATLQRIREVLRT-LT.........Y---GWSYFHEAVQAVWRSATETL-GAWGDLW-TL 856
SMM.US.x.H9 I-----IY-VQMLA-L----R-VFSSPPAXVXQIPIXT..-QEL-TKEG---DGGX-G...GNRSWPXQIEYIHFLI.RQLIR-LTWLFSSCRDWLLRXCQI-QPVLQSLSRTLQRAREVIRV-IT.........Y---GWRY-QEA-XXWWKFXRETL-SAWRDLW-TL 863
STM.US.x.STM -M--VAIYIMQLLA-L-K--R-VFSSPPSCRQQIPIHK..-QEQ-TKEGT-E-GG--G...GINSWPWQIEYTHFLI.RQLVR-LTWLYNNFRACLSRIYQT-HPTFQRISRILQRIREVVRLG-A.........Y---GCIWIQEA-QAAWR-AGETL-SAGRDLW-TL 859
MNE.US.x.MNE027 IL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQQTHIRQ..DQAL-TKEGT--DGG-SG...GNSSWPWQIEYIHFLI.RQLIR-LTWLFSNCRT-LSRAYQI-QPIFQRFSTTLQRVREVLRT-LT.........Y---GWSYFQEAVQVAWRSATETL-GAWGDLW-TL 859
DRL.x.x.FAO I----LA-LW-T-G-F----R--...PYIFKDAYRPETTNYHRQ-DREKG-EQD-GEW...NIRSEPSKPGSSKAWS.EE..TVGTWLKESRGYIWLKNVKAV-EYGWSE.........................-QEAGRGIC.TLLQEVAQRIWREGRQLGLSSARAL 872
MND_1.GA.x.MNDGB1 I----LL-LWNTIS-F----R-VFS......QDCQQN..LYRK--DNG---SNSLELG...EHNSENL...KEESLN.RSLIEDLTSFARE*PIWLWLKNLRAAIEYGF............LAVQEA...IRSLGS-LVSFAAISWR-GYTGWLQ-NRIFT-CREA-IAA 859
MND_2.GA.x.M14 I----LACLW-TIG-F----R--...PYVLKGDYLRPR..NLRQ-DEER-GELNLEEQ...NIKSESSKKEFGRPWR.PE..QIRNWLKESTIYIWLKNLQAVIEYGWQE.........................-KAAGARICQVLQSFAQRLWSGGHQL-LSVIRGAA 845
MND_2.CM.98.CM16 IV---LACLW-VLGKF----R--...PYVFKGDYLRPH..NLKQ-GKER--EPDSEKQ...STKSDSSKVEFGKPWS.KE..QIRDWLKTSRGYVWLKNLQAVIEYGWQE.........................-KTAGGKIF-VLQGYAQGLWSRGHQW-LSTAACFR 845
MND_2.x.x.5440 I---MLACLW-VLGKF----R--...PYVFKGDYLRPH..NLK--DREGG-EPDLEKQ...NIKSESSRQESRKPWK.PE..QVR-WLKRST-YIWLKNLQAVIEYGWQE.........................-KAAGAALYQVLQGFAQRLWSRGYQL-LSG-RGAA 868
TAL.CM.01.8023 IL----MYIINVLKLL----L--P-K-PI-S.......N-E-GV--EEGT---KP--S...-WRTSPQ-FF-I--E-.-N--LSY--QT--N-VWLSWDLLKR-KATTQQAAQATYAYL-IKFT-AVATIQY.......GFS-IQAAWGDCVT-L-RFTWRW-SG-LAAA 867
TAL.CM.00.266 IL----MYIVNVLKLL----L--P-K-PI-S.......N-D-EA-G-DAT---KQGSY...KWN-SQA-F-SI--E-.-TG-IRYI-QT-AN-AWLIWDLAKAAKAKSQQVAQATYAFL-LHLT-AAATLQY.......GFS-IQAAWRDGIT-L-RFTWWW-NG-LAAA 849
TAN.UG.x.TAN1 ILF-MAWLIWGCIA------F---P......QINIR.L..-REQ-DNAGG-DKDSSSS....RDKSPPSVKESLLPN.RG...GIQAEERAWRQHLTNWCLTISSWLLRLYQILRRSLTTLLQLLRQECQ.....YI--GW-QF-EG-ARSFE-L-S-AQSASRTLWNAC 856
VER.KE.x.TYO1 I---LLYT-YGCIV------V---P......QIHIHQV..-KG--DNAD-P-EGG-NSR..IKLESW*KDSKSRCMQ.-TAWLTRLN......TWLYNSCLT--IQLRKAFQ.......................Y---GLA---TG-QEI-QTL-GVAQNACHQIWLAC 840
VER.DE.x.AGM3 I---LLYT-Y-CIA----------P......QIHIHPW...KGQ-DNA-GP-EGG-KRK..N-SEPWQKESGTAEWK.SNWCKRLTNWCSISSIWLYNSCLT--VHLRSAFQ.......................YI--GLG---AA-QEAVV-L-RLAQNAGYQIWLAC 854
VER.KE.x.9063 I---LLYTIY-CIG----------P......QIHIHPW...KG--GNAG-PEEGGE--N..D-SDSWQKGSGTRQKR.GSWSKRLTNWLSTFSTWLYNTFLT--IHLRGAWQ.......................YI--GLG---TA-QEARL-V-RFAQNAGHQIWLAC 854
VER.KE.x.AGM155 I---LLYTLYTCIA----------P......QIHIHPW...KGQ-DNAG-PEEGGRTGK..SKSTH*QKEFGGRDKR.TSWCRQLTNWF-TLSIWLHNSCLT--LKLRSAWQ.......................Y---GLG---AA-QEAV-HL-SFARNAAHQIWLAC 847
GRV.ET.x.GRI_677 L---FAWVLWGCIRNI----N--P.......QIHIHSS...AE--DNGGGQDRGGESSS..SKLIRLQEESSTPSRI.NNWWLN-KSCS--IRTWCYNICLT--IFIRTAVG.......................Y---GL-Q-QEA-TG-AQ-L-R-AR-AWG-LGAI- 831
SAB.SN.x.SAB1C IVA-VLLVIIG-LRKF-K--A---SLPSSH*QIHIHLD...KGQ-DKE--Q-SGGLNSD..SRSYTWQREFL.............RHLCH-LITWLRN.LTSWFSTIFSNLHRCLQDIQQ-TRQLTA........H-E-GW----AA-A--TV-VVQ-ATSAS-S-RHAC 844
RCM.NG.x.NG411 I----I-LLW-C-SKL-A--T--LSPPPCYHQQIPIRN..REEQ-IKEG-K--SGEGG...GHKYYNWQRGYFYILI.--PIEILCRRLYQICSNSLSV-Y......QSLQSIPSRILLHLR-IGA.........K--DGW--F-GFSSW-AEMARTNAYYTWRGLCA-C 834
RCM.GA.x.GAB1 I---VAWLLWNCLSNL----R---.PPSYVQ.QIHIHNTGE-QT-GEKR-D---EGGN...KYNNWLREYC...............WIQ-IHP-.SRIWTQLSQICRSCSSIIFQSLRWI....LA.........KI--GW--F-EFSSWFAEMALQNAYYTWRGLCA-A 827
SUN.GA.98.L14 IAA--LSFIIQQIY-MC---RV--PSAYVEQDWLQETC-KPT-KE-EE-T-KERIYINLEQSKKESLPPPWTVD--EP--DSL-VTLLKWLKAWG--LAQNIYHLLSFLWHLLTTSFHHGQRLWQTLRGWLGS..H-IQATSRIR-ACRTSRERVSSSQKARSRTFSLGR 896
MON.CM.99.L1 I----LMFI-GVIS-LG----L--S-IPI-S.......HA-QPT-D-TGAG--DGSNS...--PAYLK-FFTI--E-.--N-V-WT-QI-K-SV-VIY--LQRVSQRLPPLLHIRLLQLWESLRR-LAYCQY.......GI---QAAVT---D-L-RFTIVW--ALLHAG 846
MON.NG.x.NG1 ----VLMFI-G-IR--G----L--..PQ...IPTQVPR..E-GA--ETG-G---QG-NR..XTVYARGFLTIIWT-C.RDLIVWTFQLLRDSG-T-YRSLQRVRSHLIPLLRDLCRQLREASSRL-........AY---GL--XQXACTGAID-L-RFTVIW--A-LRLG 858
MUS_1.CM.01.1085 -LF-L-MF--G-LR----------P-ILIRP.......QT--EA---T-GD--SGS--...--V-YLS-FFS-F---.--N-VIW--QT-ISSASTLWWLLQRAVHLIQKGSIRLWFTL-ALI-P-REALQRALAC--HGI---QTASTAV-DQL-TFTWNW-ET-LQAG 874
MUS_1.CM.01.CM1239 -LF--FMF--G-LR-I--------P-I-TQP.......-EAAEP---T-GGV-SSG-T...--V-YL--F-S-F---.--N-VIWF-QT-VSSVSTLRW-LQRAAHLIQKWSVRLWIVI-EQARRCSELLARLLAYI--GI---QAAGTAA-DQL--FTWNW-EPILQIG 868
MUS_2.CM.01.CM2500 IA---IMFL-G-LRK--------PP-I-TRA.......-E--RT--ET--G--A-GSV...--V-YL--F-S-----.--N-IVW--QI--SS-SNLWWLIQ-IVHHLQKWSISLWLRA-ATSTH-LEVLRRLLAY---GL--FQEGVTAAIDGL--WT-NW--A-LQ-S 856
MUS_2.CM.01.CM1246 IA----MFI-GMLR-I--------P-I-TR..............QSAEQ-QQEKTEKG...AGRSGRHR--S-FSE-.-HN-MIWT-QI-TSSASNLWWLTQRIYHHLTKGLVNPWTLLKSFR---GRFIAH....A--GI-K-QAAVSGA-D-L--FTWNW-EPILQFS 856
DEB.CM.99.CM40 IL---AMFGVN-GSKLCR-----QTL-PK.........EEEVL-LAEEGGRS-GDG-A...-WTA-PR-FFS---E-.-QQ-LTWL-QTF-NCIWLIR-GF---QEGIYRLSFALWQRL-LLG-RFRVL....GGY---GWK-F-DTITWAGGELWQWLQGIAEMALQGL 776
DEB.CM.99.CM5 IL---AMFGVN-GTKLCR-----QTL-PK.........EVEVLQLG-EGDKS--GVKS...-WTTSPR-F-R-----.ISQ-LTWL-QT--NCAWLIR-GF---QETIYRLSFAFWQRL-LLG-H-RVV....-GYC--GWK-F-DTIIWAGQEIWEWLQGIAQVA-QGL 760
GSN.CM.99.CN166 IA----MFI-NMLR-I--------P-ILI-Q.......AVERGP-DAT--GV-AQGKV...--V-YLT-FSS-L---.--N-VIWI-QI-AS-AWTLRG-GKF-WEQLQKAIQKAIQQA-QLR-VAARV....IAYIS-GI---QAA-TGI-DSL--FTWNW-EA-LHAC 858
GSN.CM.99.CN71 -A---IMF--NMLR----------P-ILT-Q.......QVER-P-D-TRKD--AQGNV...--V-YLT-FSS-L---.----VIWI-QI-AT-VWTLQ--GKF-WEQ....LQKAFQQA-QLG-VAARA....AAYIS-GI---QAAVSGI-DSL-VFTWNW-EPLVQT- 863
DEN.CD.x.CD1 -I---IMFIINVLS-LCR-----LQIPIR.........-QKAANQPEEG-GESGDGNRL..KWWQYPR-F-SI--E-.-SQ-LTW--LT--N-VFLIRTACSRIWDFV..........H-HSLIL-G-F....QYG--ELQTG-RDLGT-AIQ....QGRATAEV-LAAL 841
LST.CD.88.447 RVVSFIVQNIVKMC-GYRVLA-SAYVEQDCKWEKRENQEQPDKEG-IEKDKENIYINLE..QYKKESSTPPWNVDWS.EPLQDSLFVTL-KWIKAFGILLLS-VWQFLSWLGHLVILFFQH-QHLR-ACSRRVVENA-KIASWSW-KIRRNRRDISA-...HARNLRLGQ 892
LST.CD.88.485 RIVSFIVQNIVKMC-GYRVLA-SAYVEQDYKWEKGENPEQPDKEG-IEKDKEDIYINLE..QCKKESSIPPWNVDWS.EPLQDSLFVTL-KWIKAFGILLLS-VWQFLSWLGHLVILFFQH-QHLW-ASSGWMVENA-KIARWSW-KIRRNRRDISA-...HARDIRLGQ 891
LST.KE.x.lho7 RV-SFIIQNVVKMC-GYRVL--SVYIEQDYKWEKEENQEQPDREE-KGADTETIYINLE..QCKKESSRP-WNVDWN.EPLQDSLLVTL-KW-KEGGILLLS-VWQSLSWLWHLLILFFQN-QRLWQTSSRWMVENA-KIQSW-REKCRRNRGQLSST...DRKNIQLGK 889
LST.CD.88.524 RI-SFIIQSVVKMC-GYRVLA-SAYVEQDFKWENGESQEQPDKEG-TEKDRENIYINLE..QCKKESFRPPWNVDWN.EPLQDSLFVTL-KW-KAWGILLLT-VWQFLTWLGHIVILSYHH-QHLWQTLSRFLVESA-KTASWIR-KSRRNRGELSKT...NGTNIRLGQ 894
SYK.KE.x.SYK173 -L--L-SFSVG-IKNLLG--V-ILQNPT...........Q-RKD-GKPAD-EEGSGDR...EGLNVSTF-RESLRQS.-EAGQQLWRTVCSSFRSLIRQLTITW-..............................FIS-GFN---IA-A--GREIRDW--AIWQAIYAAT 809
SYK.KE.x.KE51 -I--VLSFAWG--RNMLG-----LQKPQP--........LYHKA-A-P--GIETDTDN...YKPSVSTF-REFLRQS.-AEAQKLWNRVSESCRSLIRGL-IAW-..............................FIS-GVT---EA-I--GREV-HQMVAIWQALLAYA 817
COL.CM.x.CGU1 I----IMV-IACIRGAFRVKGFQQIGRTNVSS......QIRGQDR-WEQPDNA-EIHR...EQENSSSRFW................RLMEEWWSSLL-HCSNGILT............VLPQHPPTTS....DKRRSA-.-T-RYL..LVPRGPSLQIL-TLQ-WLRSA 814
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*
Env end

gp41 end

H1B.FR.83.HXB2 QGACRAIRHIPRRIRQGLERILL* 856
H1A1.UG.85.U455 -TIG---LN-----------A--- 856
H1C.ET.86.ETH2220 -RIW--FCN----------AA-Q- 852
H1D.CD.84.84ZR085 RR--K-VL---T--------A--- 857
H1F1.BE.93.VI850 -R-G--VLN--------A--A--- 833
H1G.SE.93.SE6165 -R-----LN--T--------A--- 867
H1H.CF.90.056 -R-W---L---------F--S--- 846
H1J.SE.93.SE7887 -R-F---L------------A--- 849
H1K.CM.96.MP535 -R-F--LL------------A--- 843
H101_AE.TH.90.CM240 ---W---L------------T--- 858
H102_AG.NG.x.IBNG -RVG----N--------F--A--- 855
H1N.CM.95.YBF30 -RIG-G-L------------A-I- 853
H1O.BE.87.ANT70 -RIGTG--N-----------S--- 857
H1O.CM.91.MVP5180 -RIGQGFL---------A----V- 870
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -RIG-G-L------------A--- 836
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -RIG-G-L---------F--A--- 846
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -IVF-I-GN-----------T--- 865
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -RFG-G-LN-----------A--- 878
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 TRLG-G-L------------A--- 853
CPZ.CD.90.ANT -TIV-I--EV---------IA-N- 859
CPZ.CM.98.CAM3 -IIG-G-L------------S--- 857
CPZ.CM.98.CAM5 -IVG-G-L------------S--- 863
CPZ.US.85.CPZUS RRLFLG-I------------S--- 837
CPZ.GA.88.GAB1 -VTL-I--N-----------A--- 855
CPZ.GA.88.GAB2 TRIG-G-L------------A--E 856
CPZ.TZ.01.TAN1 VYIA-G--N----------LA-N- 872
H2A.GW.x.ALI -WVG-R-LAV-------A-IA--- 863
H2B.GH.86.D205 RR-A---IA----------LT--- 860
H2G.CI.x.ABT96 GRVG-G-LA----------LT--- 885
H2U.FR.96.12034 GRVG-WL-A--------F-LA--- 868

Env end
MAC.US.x.239 RRGG-W-LA----------LT--- 880
SMM.US.x.H9 GRVG-G-LA-XX-------LT--- 887
STM.US.x.STM GRVG-R-GA----------LT--- 883
MNE.US.x.MNE027 GRVG-W-LA-------E--LT--- 883
DRL.x.x.FAO RALAQEVAA--------A-VLFN- 896
MND_1.GA.x.MNDGB1 ...GTC-W--L-----SA--P-N- 880
MND_2.GA.x.M14 .AIG---GN--------A-VL-N- 868
MND_2.CM.98.CM16 .AIA-G-IN--------A-VL-N- 868
MND_2.x.x.5440 .AFG-G-WN--------A-AL-N- 891
TAL.CM.01.8023 RW-VQ--AA----T-----YC-A- 891
TAL.CM.00.266 RW-GE--AA----T-----YCFT- 873
TAN.UG.x.TAN1 RS-Y---LEH---M--E---WFN- 880
VER.KE.x.TYO1 RS-Y-N-VNS---V-----E--N- 864
VER.DE.x.AGM3 RS-Y---INS---V-----G--N- 878
VER.KE.x.9063 RSTY-H-ISS---V-----E--N- 878
VER.KE.x.AGM155 RS-Y---INS---V-----EV-N- 871
GRV.ET.x.GRI_677 RS-Y--VINS---V-----KV-G- 855
SAB.SN.x.SAB1C RSIV--VIAH---M--E---WFN- 868
RCM.NG.x.NG411 RDPAGWPATLC------F--F-N- 858
RCM.GA.x.GAB1 RDFAGWPAMVC---------LCN- 851
SUN.GA.98.L14 KWRPKWN-TRGS--PSETTETT-- 920
MON.CM.99.L1 GRLW---VA--------A-IF-N- 870
MON.NG.x.NG1 GRLW-GLVAV-------A-IL-N- 882
MUS_1.CM.01.1085 RRVW-EFLA----V---A-IL-N- 898
MUS_1.CM.01.CM1239 RRVW-EFLA--------A-IL-N- 892
MUS_2.CM.01.CM2500 KQL*K-FLA--K-----A-IL-N- 879
MUS_2.CM.01.CM1246 -KIW-KFLA--------A-IL-N- 880
DEB.CM.99.CM40 VR-GG--LRV-A-----A-L--N- 800
DEB.CM.99.CM5 VWGG-NLLA--A-----A-LL-N- 784
GSN.CM.99.CN166 RRVW-EFLA--------A-ILFN- 882
GSN.CM.99.CN71 GRVW-EFLA--------A-IL-N- 887
DEN.CD.x.CD1 TR-A-EVVA----------IV-N- 865
LST.CD.88.447 KKRW-FRFRGRSGFPSETTETA-- 916
LST.CD.88.485 KKRW-FRFRGRSGFPSETTETA-- 915
LST.KE.x.lho7 KKRW-LRFGGRSG-SSEATETA-- 913
LST.CD.88.524 NR.R-WRFRFRSGLPSETTETT-- 917
SYK.KE.x.SYK173 RRVVE-VAAL---L-----IY-N- 833
SYK.KE.x.KE51 RRVAENVAAL---L-----IY-N- 841
COL.CM.x.CGU1 ARGW-RAPEYL-GWIYDRPQGPA- 838
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Nef start acidic cluster poly-P helix phos HXB2 premature Nef end
myristoylation phos

H1B.FR.83.HXB2 MGGKWSKSSVIGWPTVRERMRR..............AEPAADRVGAASRDLEKHGAITSSNTAATNAA......................CAWLEAQEEEE..VGFPVTPQVPLRPMTYKAAVDLSHFLKEKGGLEGLIHSQRRQDILDLWIYHTQGYFPD*QNYTPGPG 131
H1A1.UG.85.U455 -------K-RVE--E--K---..............ETPA--KG---V-Q--D-Y--V-----SS---S......................---------GD..-----R-------------F---F--------D------K--E-----V-----F---W-------- 132
H1C.ET.86.ETH2220 ---TM--C-PV---AI---I--..............-A---EG--------D-Y--L-----P-N-PD......................-----------E.-----R-------------F---L------------Y-KK--E-----V-N---F---W-------- 133
H1D.CD.84.84ZR085 ---------IV---AI---I-K......TDPRERRRP-----G---V-----R----------T----......................---V-----D-E.-----R--------------------RK-------VY--K--------V-----F---W-------- 141
H1F1.BE.93.VI850 ---------IV---A-G----Q..............TPT--EG---V----DRR--------RT--PD......................L----------..-----R----V-------------------------Y-KK-G-T----V---------W-------- 132
H1G.SE.93.SE6165 ---------IV---E----I-N..............TPT--EG---V-Q--DR-----------N-PD......................---------DSE.-----R---------F-G-F---F--------D---Y-KK--E-----V-N-------W-------- 133
H1H.CF.90.056 --------RMG--S-I------..............---V-EG---V----DRR--V-IN---S--RD......................A-------DG-E.-----R-----------G-F------------D---Y-KQ--------V-N-------W-------- 133
H1J.SE.93.SE7887 --N-----....--Q-------.............APA----G---V-Q--A---------------D......................-------T---..-----K--I--------G-----F--------D---Y-KK--E-----VHN-------W-------- 129
H1K.CM.96.MP535 ---------IV---AI------.....ARPAADRVGTQ----G---V-Q--AR---V-----SHN-PD......................-----------..-----R-------------F--GF--------D---Y-KK--E-----V-----F---W-------- 141
H101_AE.TH.90.CM240 --S------IV---Q---KIK..............QTP--TEG---V-Q--D---------..ID--D......................-V--R---D--..-----M-----------G-F---F--------D---Y-KK--E-----V-N---F---W-------- 130
H102_AG.NG.x.IBNG ---------IV---K-MK---..............QTPT--TG-----Q--DR----------Q--PD......................--------D-N..-----R-----------G--------------D---Y-KK--E-----V-N---F---W-------- 132
H1N.CM.95.YBF30 --KI-----LV---EI------.........QTQEP-VEP-VGA----Q--ANR----IR--RDN-ES......................I----------E.-----R-------I---Q-F---F---D-------VW-RK--------M-----IL--WH------- 138
H1O.BE.87.ANT70 --NALR-GKFE--AA-------........TRTFPES--C-PG--QI--E-AAR-G-P--H-PQN---......................L-F--SHQ---..-----A-----------G-F---F------------Y-HK-AE-----V-N---F---W-------- 138
H1O.CM.91.MVP5180 --NA----KFA--SE--D----.........SSSDPQQ-C-PG---V--E-ATR-G-S--H-PQN---......................L-F-DSHKD-D..-----R---------F---F---F--------D---Y-HK-AE-----------F---W-C------ 137
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --KV-----LV---Q-ID----..............QQDP-EG---V-Q--ANR----IR--KEN-Q-......................L----E-K--A..-----C-----------E-F---F--R--------VW-TK--E-----V-----I---W-------- 132
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --S------LV---E--R-I-Q..............ETV--EG--P--Q--AR---------PQ--ET......................I----E-K---..IW---K---------F-E-F--GY-----------VY-KK--E----GV-----I---W-------- 132
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---------LV---E--D-L--..............TQT--EG--PV----AR------R--SQ--ET......................L----EVQN--..-----R---------F-G-F---------------VY-KK--E-----V-----F---W-------- 132
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --A------LV---EI---IK-..............-PT---G--EV-Q-IASR--V-IR--PQ--ET......................L----EMQD--..-----K---------F-G-F----------------W-RK--E-----V---------W-------- 132
CPZ.CD.90.ANT --SA---IKWV-A...-QAI-K.............IH-TNP-DI-PCGNE-ASR--L---TI.G-EKD......................VITYSEDHT--.GT----R----M----E-L-----X--------DX--XXLK-AA---M-MFN---I---W----EE-- 130
CPZ.CM.98.CAM3 --NR-----LV---D----LSE..............LNLL-PG--PV-Q---A---V-TRH-PQN-QT......................L----EMQ-HNEE-----R---------F---F-------K--------Y-IXXXXXX-HGY-----F---W-------- 134
CPZ.CM.98.CAM5 --N------LV--AA--Q-I-Q..............TP---SG--PV-Q---AR----TR-H.TKYQT......................L----EM-NH-EE-----R-----------Q-F---------------VY-TK--E-----V-----I---W-------- 133
CPZ.GA.88.GAB1 --T------LV---E--R-I-E..............-PT--EG--EV-K---R------R--PE--QT......................L----EMDN-..E-----R----T--------F---------------VY-R---E-----V-----F---W----T--- 132
CPZ.GA.88.GAB2 --N------IV---Q----L--.............T.QE--EG--EV-Q--ARR-----RH-PQ--QT......................L----EM-Q-D..-----R-------------F---------------VY-K---E-----V---------WN------- 132
CPZ.TZ.01.TAN1 --NIFGR..WP-ARKAI-DL................HNTSSEP--Q--Q--QNK-GL-TNTL.G-S-D......................VLEYS-DHT--E.-----R-A--M----E-L-I---W--------D--FF-PK-AA---T-M-N---V---W-------- 128
CPZ.US.85.CPZUS --N------IV---E--N-L............RQTQTTA--EG--PV-Q--AE-----TR--PQN-QT......................L---DEMTNH-SE-----R-----------Q-F--GF-----------VY-R---E-----V-----I---W-------- 136
H2A.GW.x.ALI --ASG--KRSGPLQGL---LLQTPGETCGGQCSGSGGGYSQSQG-SGRGQKLPSCE.....GQRYQQGDFMNTPWRTPATEREKELYKQQNMDDVDLDDDDSL--VS---R-Q--T----L---M--LI--R-----MFY-E--HR---IYLEKEE-II--W----H--- 165
H2B.CI.x.EHO --SAG--KQSKQQ-GL---LL-ARRGPRGESSGERQERSLQYPG-SDKGLNSPSCD.....GQK...........TLGAEGGGKQD......SD-DD-DN-..--VR-R-G-------F-L---M--------E---IFY-E--HK---TYLENEE-IVSGW----H--- 146
H2G.CI.x.ABT96 --SAG--KRAPQQLGL-K-LLQARGEPYGKLWEGLEEGYSQY-EESGKGLSSLSCE.....GQQYTQGQFMNTPWRNPATERAKLAYRXQNNDDVDSDDND.L--V--Y-K----V-S--L-I-M---I--------IYY-E--HR---IYMEKE--II--W----A--- 164
H2U.FR.96.12034 ---SI--KHSKRSGKL---LLAARGENYGRLWGGLEDGFELYQG-SGKDLSSRFCEAQ...GQGYSEGEFMNTPWRTPATGKDKLQYKQQNMDDVDE-DND.L--VA-R-R-A--T----L---M---I------D-IFY----HR---IYLENEE-II--W----S--- 166

Nef start R17Y mutation max HIV-1 similaritypremature stop in Mac239
MAC.US.x.239 ---AI-MRRSRPSGDL-Q-LL-ARGETYGRLLGEVEDGYSQSPG-LDKGLSSLSCE.....GQKY-QGQYMNTPWRNPAEEREKLAYRKQNMDDIDE*DDD.L--VS-R-K----T-S--L-I-M---I--------IYY-A--HR---IYLEKEE-II--W-D--S--- 163
SMM.US.x.PGM53 --AAG--KQSRQRGGLG-KLLQARGETHGKLWEGLEDGYSQS-GELGRDWNLHSFE.....GQGYSEGQFMNTPWRNPAREREKLKYRQQNMDDVDDDDD-.LI-VS-H-K----A-S--L-I-M---I--------IYY-E--HR---IYLEKEE-IT--W----S--- 164
STM.US.x.STM --ASG--KQRKQHGEL---LL-ARGETYGKLLEGLGEGSGPSQGASDKGLNSHSCE.....PQRY-EGQFMNTPWKNPAAESAKLEYRQQNMDDVDE-DDN.L--VA-H-R----E----L-I-----I-S------IYY-E--HR---MYLEKEE-IV--W----A--- 164
MNE.US.x.MNE027 ---AT--KRSKSPGDL-Q-LL-ARGETYGRLWEGLEDGYSQSLG-SDKSLSLLSCE.....GQKY-QGQFMNTPWKNPAGEREKLAYRKQNMDDIDE-DDG.L--V--R-R----A----L---M---I--------IYY-E--HK---IYLEKEE-IV--W-D--S--- 164
DRL.x.x.FAO ---QN--KREEAYARFYK-L--GYGAKGGNLDYHQLEPSEPLLRKWQPFPGGLDK-.QR-SSTSSLDTTHMQAAAAEKDVTLPT......EEEQPSE----E.-----C--R---EP---DL--F----------K-IWW-L--ET----YAQNEW-FIKGW-S--K--- 162
MND_1.GA.x.MNDGB1 --SSQ--KRSEA-VRYSSAL-QLVGGPVTPDGYKQIESSQGAEKQSLL-GRAYGTYSEGL................DKVQNDPLTKDEKLDLTQQDP----E.-----CR--S--VPS--DLI-F---I------G-IYY-R--EE----YAENEW-FE-GW-Q--T--- 153
MND_2.x.x.5440 ----S--QREQHYIKYYKAL--GYGAEGTNLDYQVLE-QQ.PLA--SGTS-AASDKVLRPYST.......ERDLRHQQDVTLPS......EKEQPSD----..-----Y-TQ-VPEA---DLI-M------------IWW-K--EE----YAQNEW-LI-NW----K--- 154
MND_2.GA.x.M14 ----S--QREQ-YAKYYKAL--GYGAEGTNLDYQLLE-QR.LLE-PLGTS-GASDKELK-CST.............................KVDDEQK--..R----Y-TQ-V-EA---NLI-M------------IWF-R--EE--N-YAQNEW-FI--W-E--S--- 138
MND_2.CM.98.CM16 ----S--QQEEKYLKYYKA---GYGAEGTNGDYQQLHASE.PLL--L-TSQ-EFDREQK-SST.................................D----..T----Y--C-V-EP---DL--MP-----------IW--K--EE----YAQNEW-FI-TW-S--D--- 134
TAL.CM.01.8023 --SVK--LLGETASQRLQGSPGAGRLVYWRLRDGQCRQLQRS-GERGKGLNIALLDAG.WQASDA-W.......MGKALSEGEVWYEKEQEENDMEL......-----R-------CN--LGI-F-F--------K-IFYNN--HA--N-YAHNEW-IL--W-S--E--- 156
TAL.CM.00.266 --SVK--LLGETASQRLQGSHGGGRMVYWRLRDGQVKRSQLSPGARGKDLNIALLDEE.WQATGADY.......MGKALTQGEVWYEKEQEENDMEL......-----R-K----TC---LGI-F-F--------K-IFYNK--HA--N-YAHNEW-IL--W----E--- 156
TAN.UG.x.TAN1 ---SN--REQQ-LLRLWRAL-KAPVVRYGMLAD..PLIGQSSNIQEECDKNWNG-STRRGKST..........PEGRKLAADDTWDDWEPEEEE.........-----R-R----Q----L---F------------IYW-PK-EQ--N-YALNEW-IID-W-A-S---- 149
TAN.FR.x.B87_14 ---SN--KEQE-LLKMWRL--KAPVVRYDMLADPLI..GTSSSIQEECDKNWSG-.........LTKGKGKMTPEGRKLTNDDTFDEWDDESEE.........-----R------Q----L---F------------IYW-P--EQ--N-YALNEW-IID-W-V-S---- 150
VER.DE.x.AGM3 --LGN--PQHKKQLSLWHALHKTRATRYGLLADPLIGQSSTLQEECDKALK-SLI..........RKRNGKMTPEGRKLQEGDKWDEWSDEEDE.........-----R-R----Q----L---F----------D-IYY-D--NQ--N-YALNEW-IID-WNAWSE--- 151
VER.KE.x.9063 --LGN--PQHKKHVSLWHALHKTQVTKYGLLADPLIGTSS-VQEEYDKGLRKSLI..........RKRNGNMTPDGRRLQEGDEWDEWSDDEDE.........-----K-R----Q----L---F----------D-IYY-E--NR--N-YALNEW-IID-WNAWST--- 151
VER.KE.x.AGM155 --LGS--PQHKKQL-IWRALHATRHTRYGLLADPLIGQSSTLQEECDKGLRKSLI..........RKRNGNMTPEGRRLQDGDQWDEWSDEEDE.........-----R-R----QI---L---F----------D-IYY-D--NK--N-YALNEW-IID-WNAWSK--- 151
VER.KE.x.TYO1 --SQN--PAHKKYSKLWQALHKTHVTRYGLLADPLIGTSSTVQEECDKALRKSLI..........RKQNGNMTEEERRLQEGDTWEEWSDDEEE.........-----R-R----Q----L---F----------D-IYY-D--NK--N-YALNEW-IID-WNAWSK--- 151
GRV.ET.x.GRI_677 --SSN--RQQQ-LLKLWRGL-GKPGADWVLLSDPLIGQSSTVQEECGKALKKSW-.............KGKMTPDGRRLQEGDTFDEWDDDEEE.........-----Q-R----Q----L---F-----S----D-IYY-E--EK--N-YALNEW-IID-W-A-S---- 148
SAB.SN.x.SAB1C ----S--QQQRHSLWLWSKL-QAPVIQYDMLADPLLGQSSHIQEEC-KSLRDGLI..........RQGDSSRTEEGVKMKHQGRQPSWYDEDEE-........-----R-CL---A----L-I-FG-----------IYY-E--KK----YALNEW-IVDGW----D--- 152
RCM.NG.x.NG411 SAAGLRRWRGLMLT-PG-DYA-FAET........LQDGQPRCAE-SGRASRDFLT................RGGFTIETQQSVDAIDWYEDTDDTL.......-----R----I---S--L-I--------------IYF-E--RR----YMENEH-II--W-------- 139
RCM.GA.x.GAB1 ----S--N-AA-LLRW-FK-LTTPGEGYVRWHETLLDGQPWCAE-SGRASRDFVI................RGGITAETQASIDDIDWYEDTDDTL.......-----K--------S--L-I-M------------IYW-I---R---MYLENEH-II--W-------- 147
SUN.GA.98.L14 --NAFGRP-EV--VRTLF-L-AGSGTRAEPAGREYHRLRRQEVEPLV-AE....................................NGGPNGIEQEE......-E---R--R--CKP---QLI-----I---------WY-RT-EE----YAENEW-FITGW-D--K--- 128
SUN.GA.x.SOL_36 --NAFG-P-EV--VRTLFKL-AGSGTRAEP............................AGRAYHRIRGETEPLRS........NPDGGLEELEETE.......-----R--R--TQP---NLI-H-F-I---------WY-KT-EE-I-IYAENEW-II-GW-A--S--- 127
BLU.KE.x.KE31 --STS--NQQCRSESPYGTRWWRRAKQYTPLPDELLKPSRPSHG-FDKAWRSTLTEPVDPHGPDRDWEHSGGQKWS........PGDVVHDEGDTGL......-----C--I----L---L---------N----Q-INYDA--DE--H-YLKNEH-VIDRINYT.G--- 155
MON.NG.x.NG1 --S-X-XQPAQEPLMPSHGSQSSGQTRSFAWEDDYGEDSWLSPDASDRGRRFSLTEGRNHRSNRRPTTV..................VDDADEDQDL......P-C--R-M----DP-W-IMM------------DK-FYCXDXHQK-EQYA-VMW-LV-GWLQF-X--- 146
MON.CM.99.L1 --S-N--QQSPLSS-PLLGSQSSGRMRYFMLEDDYGEQSWLSPDASDRERKYSLTEGRNGKQRRQP.....................LDDDDDDDG.......--C--R-R----DP-W-LMM----Y-------GEMFYCED-HRKIEQYA-LEW-LI-GWLQ--E--- 142
MUS_1.CM.01.1085 --S-S--QPAQQSLISSPPSPGTGRKQYFKLVEEYGENSWLSPDASGRGRRYSLTEGA-KRPVI...................................--HERTC--R-R--I-DP---LM--M------------MFV-TE-LQK-ET-A-VEW-II-GWLM--D--- 135
MUS_1.CM.01.CM1239 --S-N--QQEQQPL-SSPSSPGTGQSPYFRLVDEYGENSWLSPDASDRGRKYSLTEGSNERPLI...................................--HERSC--R-R----DP---MMI----Y---------MFYCEE-HQK-ETYT-VDW-IV-GWLQF-E--- 135
MUS_2.CM.01.CM2500 --S-N--KESQQPLMGSPSGPQTGQTPYFKLVNNYKKHSWLSPNAS-RGRKYSLTKGSNKKAII...................................KKHKRSC--R--H-IQNP---LIIN-------------MFY-EE-HQK-ETYA-VEW-LI-GWLM--E--- 135
MUS_2.CM.01.CM1246 --S-N--PQSQERS-PLRSSHGTGPNRYFSLVKKYGENSWLSPDAS-RGRKYSLTENKGRRQII...................................--HECSC--R-K--I-DVN--LMI----Y--K-R----MFVCID-LQK-ETYA-VKSKIV-RSLI--D--- 135
DEB.CM.99.CM40 ----N--IPSR-QVGSFGSGS-GLLRWRYRDLSEQEEQFSECLLESDREQSSSSTE.......................FWGSPRREIKCTNKQQQDLDQTEA-----R---SI-DP---LMI-Y-----------DVFY-A--HA--E-HAQNEW-II-GWLQ--K--- 147
DEB.CM.99.CM5 ----N--TPSF-QGKKSGSGSKGLLRWRYKDLSGEAETFSPFLQESDKEQSCYSTE....................EPLY.ADPHREIKCTQRAQECYD--HGI--A-R-R--I-EP---LMI-Y--Y--------DIFY-A--HA--EIHAH-EW-II-GWLK--E--- 149
GSN.CM.99.CN166 --S-N--QQQQESS-ALLSS-GTGQRPYFTLVDEYGENFWLSPDASDKGRRYYLTE..................................EPKPKRGSL--YEPSC--R-R----DP---VM---------------MFYCED-HQK-EQYA-LEW-LV-GWLSF----- 136
GSN.CM.99.CN71 --S-N--QQSQESS-ALLSSHGTGQSPSFRLLDEYGENSWLSPDASDRGRRYYLTE...................................ESPSR-NCIDYEPSC--R------DP---LM--------------AMFYCED-HQK-ESYC-YEW-IV-GWLQW----- 135
DEN.CD.x.CD1 --S-N--QASGI-GLAPSNKEGRQRKWYWRLLPEQQEKWWPSPD-SDRALKLSSTRLL....EHDEDEETFVDAEEIIQSSPALDPQHPRIHQYVVDHDD-EE-----R-RR--HAP---DMI-M----------QDIFY-P--HA----YAQNEH-FITGW-T--D--- 166
LST.CD.88.447 --NIFG-PAAD-...WWKTL-..........................................RLR-GAGTRSEGTEETYQQLMQETSDWDKRRDGDSDS-EE-----R--R--CSP---TLI-----I---------YW--------C-YCENEW-LIG-FMT--D--- 125
LST.CD.88.485 --NIFG-PAAD-...WWKTL-..........................................RLR-GAGTRSEGTEETYQQLMRETSDWDKRKDGDSDS-GE-----R--R--CSP---TLI-----I---------YW--------C-YCENEW-LIG-FMT--D--- 125
LST.CD.88.524 --NIFG-P-ADS...WWRVL-.........................................KLRAGSGTRAEGTEESYQKLMEQTLGWDKTEEDGDSDS..E-----R--R--CSS---TLI-----I---------YW----N---T-YCENEW-LIG-FM---D--- 124
LST.KE.x.lho7 --NAFGRPAAD-...WWKTL-..........................................RFR-GSGRNAEGTEDSYRALIEKTSNWAKRRDGDSDS-EE-----K--R--CSP---TLI-----I---------YW--------I-YCENEW-LIG-FM---D--- 125
SYK.KE.x.KE44 --SVK-RMQQSA-EDRL-TGWWKRRGKYTPFPDALLRASLPS-G-FDKAWRSTLTEPIDPHGPDRD..............WGHSGGQKWSPGDMVYD-GDTGL-----C--T----L---L-I----LI------Q-MNFDS--DE--H-YLKNEH-VIDRINYT.S--- 155
SYK.KE.x.SYK173 --STS---QQLRSEGKYAIGW-LFGKQYTPLPDELSRPLQPC-G-FDKAWRSTLTEPIDPHGPDRD..............WGHSGGQKFSPGDIVQD-GDTGL-----C--T---TL---L-I-----I-N----Q-MNYCEK-DE--H-YLQNEH-II.-RI---S--- 155
SYK.KE.x.KE51 --SQS--KQPSR-DEKWRTRWWPFGKPYSPMPDELLRMSQPYHEDFDRGWRSTLTEPILDPKRDFD.................SGGKKWNAGDICHD-GD-DL-----L-------L---L-I-----I-R----Q-MFFC-K-HE--Q-YLKNEH-VID-.IT--S--- 152
COL.CM.x.CGU1 --SLL-CLNIRQQ-QT-GGVLGRLFGIYWYPGVQAFRFLRHF-G-YDL-RVAGVERLNICEDGYMT..VPKVLPNCPCPLCYRHPDVYYHNPEP-DV-DV-.AGCY.-MSRL-V-QA-I-LL--I-C----------I-RTPE-D-LIEQYA-IEW-CLKGWLE-EDEL- 166
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normal Nef end
H1B.FR.83.HXB2 VRYPLTFGWCYKLVPVEPDKIEEANKGENTS..LLHPVSLHGMDD....PE.REVLEWRFDSRLAFHH.VARELHPEY..FKNC.......................................* 205
H1A1.UG.85.U455 I---------------D-AEV---TG---N-..----ICQ--V--....E-.K---M-K---T--LK-.R-Y-----F..Y-D........................................- 206
H1C.ET.86.ETH2220 ----------F-----D-SEV--I-E---NC..----A-----E-....ED.----K-K---H--RR-.M--------..Y-D-.......................................- 208
H1D.CD.84.84ZR085 I---------FE----D-EVV-K-TE--DNC..----ICQ---E-....E-.K---V---N-----E-.K-K-KY---..----.......................................- 216
H1F1.BE.93.VI850 I-----L---F-----D-EEV-K--E---NC..----M-Q---E-....ED.----R-K---S--LR-.I---R---F..YQD........................................- 206
H1G.SE.93.SE6165 T-F-------F----MD-AEV--------N-..----ICQ---E-....ED.----V-----S--RR-.I--------..Y-D-.......................................- 208
H1H.CF.90.056 E-F-------F-----N-QEV-Q--E---N-..----M-----E-....DG.----M-K------LT-.L--VK----...-D-.......................................- 207
H1J.SE.93.SE7887 I---------------D-SEV----E---NC..----ICQ--IE-....E-.----Q-K---S--RR-.I-------F..Y-D-.......................................- 204
H1K.CM.96.MP535 I---------------D-AEV--TTE--DNC..----INQ---E-....EH.--I-M-K---S--RR-.-------D-..Y-D......................................... 214
H101_AE.TH.90.CM240 I-F--C----F-----DQREV--D-----NC..----M-Q--IE-....E-.----M-K---A--RK-.----Q----..Y-D-.......................................- 205
H102_AG.NG.x.IBNG T-F-------F----MD-AEV----E---N-..----ICQ---E-....DD.----I---------R-.T--------..Y-D-.......................................- 207
H1N.CM.95.YBF30 I---V-----F----LSAEEV----E-D-NA..----ICQ--A--....DH.K---V-----S--RR-.--------F..Y---.......................................- 213
H1O.BE.87.ANT70 T-F------LF-----SEEEA-RLGNTCERA.N----ACA--FE-....TH.K-I-M-K--RS-GNT-.--MIT---L..-QKD.......................................- 214
H1O.CM.91.MVP5180 P-F------LF-----SAEEA-RLGNTNEDA.S----ACN--AE-....AH.G-I-K-Q--RS-GLT-.I-LQK---L..-PK........................................- 212
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----------F----LS-EEV----Q-D-NV..----MCQ---E-....-D.K---V-----S--RV-RAR.-----F..YQ--.......................................- 207
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 I---I---G-F----LT-EEV--------NL..----ICQ---E-....ED.K---I-KY--Q--LR-IAR.---S--..Y---.......................................- 207
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 I---------F----L--EEV-R--E-D-NI..----ICQ--QE-....EA.----V-T------LK-RAR.------..Y-D-.......................................- 207
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----------F----LP-EEV-K--E---NC..----MCQ---E-....E-.----V-T---K--LR-LAR.-K----..YRD........................................- 206
CPZ.CD.90.ANT -----CR---F------SPPD.....D-RNI..----ACT--DG-....-H.K-I-R-E--AS-MRR-.I---R----..-RD........................................- 199
CPZ.CM.98.CAM3 ------Y-G-F----LT-EEV-Q--E-D-NI..----ICQ---E-....AH.G---V--------LR-.I---Q----.YQN.........................................- 208
CPZ.CM.98.CAM5 ----------F----LT-EEV-K--E-DTNI..----ICQ---E-....EH.G---V--------LK-.L---Q----.YGDHNPAPAQ..................................- 214
CPZ.GA.88.GAB1 T-F--C----F----LTEEQV-Q--E-D-NC..----ICQ---E-....ED.K---V--------LR-.I---Q----.YKD.........................................- 206
CPZ.GA.88.GAB2 ------Y---F-----S-EAV-------D.NL.----LCT--FE-....E-.K---I-K---Q--LR-.L---K----.YRD.........................................- 206
CPZ.TZ.01.TAN1 I----CR--LF-----D-PED....DEK-...I----ACS--TT-....-D.G-T-I-----S--RR-.I---RY---.FK..........................................- 196
CPZ.US.85.CPZUS ------Y---F----LTEEEV-Q-----TNI..----MCQ---E-....EH.G---I-Q--TE--RR-.R-K------.FRN.........................................- 210
H2A.GW.x.ALI I---MF---LW-----DVPQEG-DTET..HC..-----QTSRH--....TH.G-T-V----PK--HDY.K-FI----E.FGYK.SGLPEDEW.........KARLKARG.IPFSKNRNS....- 263
H2B.CI.x.EHO ----KF---LW----INMIAEP-DEET..HC..-V--AQTSAW--....-H.E-T-V-Q---L--YDY.--FSRF--E.FGYQ.SGMPEKEW.........KAKLRARGIPTE..........- 239
H2G.CI.x.ABT96 I---X----LW-----TVSDEAQEDET..HC..-V--AQTSPW--....--.T---A-K--PT--YDY.R-FI----E.FRWK.SGLPEAVW.........KEKLKQRGLPIE..........- 257
H2U.FR.96.12034 T-W-MC---LW--E--DANDKAQEDER..LY..-VGSAQTSCEE-....HW.G-A-V-K---S--YSY.Q-FIKC--E.FGSK.SGLSEEEV.........KRRLTARGLPVKNC........- 261

max HIV-1 similarity normal Nef end
MAC.US.x.239 I---K----LW-----NVSDEAQEDEE..HY..-M--AQTSQW--....-W.G---A-K--PT--YTY.E-YVRY--E.FGSK.SGLSEEEV.........RRRLTARGLLN..MADKKETR.- 263
SMM.US.x.PGM53 I---MF---LW-----SASDEAQEDET..HY..-V--AQISQW--....-W.G---A-K---Q--YRY.E-FIR---E.FGSK.SGLSEEEV.........KRRLTARGLLK..MADKKETS.- 264
STM.US.x.STM I---KQ---LW-----DMSNEAQEDD-T.HY..-V--AQT-QW--....-W.G---V-K--PL--HTY.E-FVR---E.FGSK.SGLPKEEV.........ERRLTARGLLK..MADKKETS.- 265
MNE.US.x.MNE027 P---K----LW-----NVSDEAQEGEE..NY..----AQTSQW--....-W.G---V-K--PT--YTY.E-YIRY--E.FGSK.SGLSEEEV.........RRRLTARGLLK..MADKKETS.- 264
DRL.x.x.FAO I---KM--FLF------V-EDLVNQQCNR....--NSSQMGPI--....--.G-R-M-Q--PG--YTFQAC.IH---E.FGHVKSIKSVEEPG......CCKRKWWQFKPTTEGCHGDNLQKC- 269
MND_1.GA.x.MNDGB1 T---K---FLF--E--SRAIGD-YAANN.H...---SSQ-CPQE-....--.G-T-M-SGTLI-PMTL.....Q-................................................- 215
MND_2.x.x.5440 I---K---FLF-----AVSPPL-EDECNR....--NSSQMGIQE-....--.G-R-M-K---G--YTF.Y-PIIR--E.YKCV.TSLSYEAYKKEEKPDCCKRKWWQF...............- 251
MND_2.GA.x.M14 I---KR--FLF--I--QVPPDQ-NQECNR....--NSSQ-GIQEE....SMXG-R-M-K--PE--YTF.Y-PIKC-KE.YRHV.TSLSYTAYQE..KSDCCKRKWWQF...............- 234
MND_2.CM.98.CM16 I---K--RFLF--C--AVPPDQ-N-ECNK....--QSSQ-GIQEE....SLXG-R-V-K---G--YTF.Y-PIKR-GE.FKHV.QSISHIAYAKEHKPECCKRKWWQF...............- 232
TAL.CM.01.8023 T----C--ILW--C---IHEDDTEDGH.....L-M--AYDGQQE-....-W.G-A-V-V--EK--YTPGAKMAEYDRLE.....................RKKKELLAPPQTASS........- 241
TAL.CM.00.266 T----C--ILW--C---IHEDDTEDGH.....L-P--AYDGQAE-....-W.G-S-V-V--EK--YTPGAKMAEWDRLE.....................REKRMLLAPPQTASS........- 241
TAN.UG.x.TAN1 T-K-RC--F-FE----DVSQEAQD.ER..HC..----AQIEWES-....-W.K-T-V-K-NPL--VQY.NPDSFKDMH..GLV..................KRK...................- 223
TAN.FR.x.B87_14 I-K-KC--F-FE----RLSEAAAT-ER..HC..----AQTNY---....-W.G-T-V-K-NPL--VQYNPDCFKDMHG.LV....................KRK...................- 225
VER.DE.x.AGM3 I---RC--F-F-----DLHEEA-TCER..HC..-V--AQVREDP-GI..NH.G---V-K--PM--VQY.DPNRKYLTD.MHDL.G................KRK...................- 230
VER.KE.x.9063 ----RC--F-F------MHEEA-TCER..HY..-A--AQIKEDP-GI..SH.G-T-V-K--PM--VQY.DPNRQYF-D.MHAI.V................KRK...................- 230
VER.KE.x.AGM155 I---RC--F-F-----ALHEEA-TCER..HC..-V--AQ--EDP-GI..NH.G-I-A-K--PM--VQY.DPSREYFTD.LYST.VGTGN..................................- 231
VER.KE.x.TYO1 I-F-KC--F-F-----DLHEEAQTCER..HC..-V--AQMGEDP-GI..SH.G-I-V-K--PM--IQY.DPNREYFTD.MHGL.V................KRK...................- 230
GRV.ET.x.GRI_677 I---RV--F-F-----DLHEEARNCER..HC..-M--AQMGEDP-..GIDH.G---V-K--PK--VEY.RPDMFKDMH.EHA...................KR....................- 224
SAB.SN.x.SAB1C T---KC----F-----DLSEEAKNSEN..HC..----AQVAYE--....AW.K-T-V-K--PL--VDY.--WR----Q.VPSA.QG.....................................- 227
RCM.NG.x.NG411 I---TM---LWQ----DVSDEATE-ER..HC..----AETS----....-W.G---A-K-KPL--VDY.AGYR----F.FGER..................KNKTK.................- 217
RCM.GA.x.GAB1 I---TL---LWQ----DVSDEAREDEEHS....----AETS--E-....-W.G---A-K-NPM--VDY.IGYR----F.FGER..................KNKTQ.................- 225
SUN.GA.98.L14 ----KA---LW--A--TI-EDRDP-...HPCQA---SSQQGVNE-....-W.G-R-I-T--PT--YDF.R-IQK---E.FKHVTSLQWEV.................................- 209
SUN.GA.x.SOL_36 P---K----LW--M--TI-EDRGP-HP...CQA---SSQQGVNE-....SW.G-R-I-T---S--YDFKAIQKHPE-F.KHVRSLQWEAD.................................- 209
BLU.KE.x.KE31 I-F--L---LWE---NDIEGYLTDEEDTL....----A-GK-AEED...-H.G-N-M-N-NPH--YTPGWEMARLQLE.RQTGKPQELKSALK..............................- 240
MON.NG.x.NG1 ----TIP-FLWC-R--AIQEDS-DGDX-F...L-T--AYQGRDE-....-H.KQF-VXS-C-K-GVKSGPQLDELQQE......................ERKRRLTANRIL...........- 229
MON.CM.99.L1 ----TMP-FLWC-R--ATTEDS-EGDEDF...L-T--AYQGR-E-....-H.-QF-VFS-C-K--VKSGRQLAQLQQE......................ERKKRLAANRIL...........- 225
MUS_1.CM.01.1085 T---KIP-FLWC-RE-AMTEGS-EGDDQY...L-D--AFQGREE-....HH.KQF-VFS-C----LKSGLQLDQMQQE......................ERKKRLATNHIL...........- 218
MUS_1.CM.01.CM1239 T---TLP-FLWC-RE-AITEDS-EGDE-Y...L-T-AAYQGKEE-....-H.KQF-VFS-C----MKSGRQLDQIQQE......................ERKRRLTANRIL...........- 218
MUS_2.CM.01.CM2500 -----MP-VLFC-R--HITENS-LGDD-H...L-C--AFIGREE-....-H.K-F-VFS-C----LKSGRQLNQMQQE......................ERKRRLAANRIL.SQSP......- 222
MUS_2.CM.01.CM1246 T---RQP-FLWC-R--AMTEES-PGDDQY...L-T--AYVGRDE-....HH.K-F-VFS-C----LKSGPQLNQIQQK......................ERKRRLTANRIL...........- 218
DEB.CM.99.CM40 ----IY--FLF------IADPDYE-DE..RN.I---DAHQGM-E-PH.....--R-V-K---T--YCY.K-GHAEQRE.HTRR-MFP..............KRK...................- 228
DEB.CM.99.CM5 P---TY--FLF------IADPDYE-DE..RN.I---DAHQGQAE-PH.....K-R-V-K---S--YCY.K-GHEAHKPEHNRR-MFP..............KRK...................- 231
GSN.CM.99.CN166 T---TIP-F-IC-R--ATTEDS-PGDD-Y.L..-T--AYQGRSE-....QH.K-F-VFS-C-K--IKSGIQLDQLQQE......................ERKMRLTANRFL...........- 219
GSN.CM.99.CN71 I---TMP-F-WC-R--AMTEDS-PGDD.QYL..-N--AYQGQQE-....HH.--I-VFS-C----LKSGWQMNQLQQE......................ERKKRLTANRFL...........- 218
DEN.CD.x.CD1 I----E--FLW-----TIEEEYDNKEE..NC..---DRYEGQQA-....-W.--T-V----PE--WCYKAGHKKLQTSQHNNY-QRA..............KPRK..................- 249
LST.CD.88.447 T-F--A---LWQ-E--AC-EYTDPSDYR.QC..---SSQ-GVQE-....-W.G-R-I-H-NPM--VDY.--LRKQ-KS.IQASAIGL..............QRK...................- 206
LST.CD.88.485 T--------LWQ-E--AC-EYTDPSDAS.QC..---SSQ-GVQE-....-W.G-R-I-H-SPM--VDF.--LRKQ-KS.IQASSLSL............NCKRK...................- 208
LST.CD.88.524 T----A---LWQ-E--AC-EFKDPSDER.QC..---SSQ-GVLE-....-W.G-R-I-H-NPM--VDY.--LRKQ-AS.VQATAMRF............NCERK...................- 207
LST.KE.x.lho7 T--------LWQ-E--AC-EYKDPSDET.QC..---SSQ-GVLE-....-W.G-R-I-H-NPM--VDF.I-LKKQ-AK.IQNTAFAF............DCKRK...................- 208
SYK.KE.x.KE44 T----I---LWE-A-NDIEGYLSDEEDTL....----AAGK-ASED...IH.G-N-I-N-N-H--YTPGWELARRQLE.AQTGKPQT............VKQALTGKGS..............- 244
SYK.KE.x.SYK173 T----I---LWE---N-IEGCL-YEEHT....L----A-GQ-SSS.MGE-H.V-LQPPPGYTPGW.E....MARLQLE.RQTG..................KPQELQSALSK.NIS.......- 241
SYK.KE.x.KE51 T----I---LWE-A-N-IEGYLVDEEDT....LMM--AAGV-ASE...D-H.--N-M-N-NPH--YTPGWEMARQQLE.RQTG..................KR*.L.TAETTGYIS.......- 239
COL.CM.x.CGU1 ..........................................E-GALKEDRKPL-AG-LW.KLVYIEQ.LGEYAYSYD.LSLLSVTS..............RKKKKPQQVAIEMVD.......- 224
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